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Resumen 
El bosque seco tropical (BST) es un bioma amenazado por los cambios ambientales y la 
actividad antrópica, a su vez es reservorio de recursos genéticos forestales (RGF) de interés 
por el uso directo y la provisión de servicios ambientales. Cedrela odorata y Albizia saman son 
RGF del BST con uso maderero y en sistemas silvopastoriles, pero la distribución y el tamaño 
efectivo de sus poblaciones está siendo afectada por la pérdida de hábitat. El presente 
documento establece las áreas de conservación y restauración prioritarias y las zonas 
semilleras de ambas especies a través de la estructura y distribución de la diversidad genética 
y la biogeografía histórica, actual y futura. La mayor diversidad genética fue encontrada a nivel 
intrapoblacional en las dos especies. C. odorata presentó dos grupos genéticos mezclados en 
el país con la mayor diversidad en el Caribe y la región norandina. A. saman posee dos grupos 
genéticos, el primero con tres subgrupos y el segundo con los individuos del Patía. Para ambas 
especies se identificaron las zonas de transferencia de semilla. Los modelos de idoneidad de 
nicho pasado soportaron la hipótesis del “Arco pleistocénico” y los modelos futuros favorecen 
el establecimiento de programas de manejo de los recursos y el bioma. La composición 
florística del BST colombiano posee un acervo genético de gran interés por sus usos directos e 
indirectos. Conocer la estructura y distribución de la diversidad genética favorece el manejo 
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Tropical dry forest (TDF) is threatened biome by environmental changes and human activity, 
in turn is a reservoir of forest genetic resources (FGR) of interest for direct use and the 
provision of environmental services. Cedrela odorata and Albizia saman are FGR in TDF with 
timber use and forest grazing systems, but the distribution and the effective population size is 
affected by habitat loss. This document establishes the priority areas for conservation and 
restoration and seed zones of both species through the structure and distribution of genetic 
diversity and historical, current and future biogeography. The greatest genetic diversity was 
found to intrapoblacional level in the two species. C. odorata presented two mixed genetic 
groups in the country with the greatest diversity in the Caribbean and the North Andean 
región. A. saman has two genetic groups, the first with three subgroups and the second with 
individuals from Patia. For both species transfer seed zones were identified. The suitability 
niche models in the past support the hypothesis of "Pleistocene Arc" and future models favor 
the establishment of programs for resource and biome management. The floristic composition 
of the Colombian TDF has a gene pool of great interest for its direct and indirect uses. Know its 
structure and distribution of genetic diversity promotes management of forest species and 
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A nivel mundial existen cinco grandes regiones que poseen Bosque Seco Tropical (BST): Norte 
y Centro América, América del Sur, Eurasia, África y Sudeste de Asia (Australasia) (Blyth, 
2002). La superficie boscosa estimada para estas áreas es de 1.048.700 Km2, encontrándose 
más de la mitad (54,2%) en América del Sur. Del área total de BST, 300.000 Km2 coinciden de 
alguna forma con áreas protegidas y 71,8% de estas coincidencias ocurren en Sur América 
(Miles et al., 2006). Colombia cuenta con seis regiones geográficas que albergan BST a lo largo 
y ancho de su territorio, estas regiones se concentran en el valle del río Patía, el valle del río 
Cauca, el alto y medio valle del río Magdalena, Santander y Norte de Santander, la costa Caribe, 
y la Orinoquía (Pizano & García, 2014). Originalmente, el país contaba con una extensión de 
BST estimada en 80.000 Km2, cerca del 7% del territorio nacional (Etter, McAlpine & 
Possingham, 2008). De estos, actualmente se cuenta una pérdida del 92% de la cobertura 
original, pérdida influenciada por factores antrópicos como el establecimiento de pastizales, 
campos agrícolas y asentamientos humanos, además de la minería, el desarrollo urbano y el 
turismo (Portillo-Quintero & Sánchez-Azofeifa, 2010). 
 
En la actualidad, con cerca del 8% de la cobertura original, el detrimento del BST colombiano 
sigue siendo una amenaza latente, pues el bioma se encuentra fragmentado y en estados de 
sucesión intermedia, correspondiendo un 5% a remanentes de bosque con algún grado de 
intervención y menos del 3% a la cobertura original (Pizano & García, 2014). Aun así, Colombia 
se considera un país privilegiado para el estudio, conservación y restauración del BST dada la 
proporción del bioma en el país. De este modo, el estudio de su diversidad se considera 
prioritario (García et al., 2014), pues el estado de conocimiento en el que se encuentra es 
paupérrimo debido a que la mayoría de estudios se han enfocado en el desarrollo de 
inventarios florísticos (Rodríguez et al., 2012), con pocos esfuerzos en el conocimiento de la 
diversidad funcional, morfológica y molecular, faltando estudios ecológicos y biogeográficos 
que permitan enfocar esfuerzos de conservación y restauración de especies forestales 
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prioritarias. Lo anterior se agrava cuando se tiene en cuanta que se espera un incremento en 
la población mundial de 2.4 mil millones de personas para el año 2050, y que con este 
aumentará también la demanda de energía y productos derivados de la madera en un 40% 
para los próximos 20 años (FAO, 2014). 
 
Con la pérdida en área de BST se afecta la distribución de las especies y el tamaño efectivo de 
las poblaciones, factores cruciales en la restauración natural del bosque seco (Pennington et 
al., 2004). De acuerdo con Cascante et al. (2002) las especies forestales tropicales se ven 
particularmente afectadas por la fragmentación de bosques debido a su baja densidad 
poblacional, por ser, generalmente, especies auto incompatibles en su biología reproductiva y 
por presentar altas tasas de exogamia. Los Recursos Genéticos Forestales (RGF) son esenciales 
para los procesos de adaptación y evolución de los bosques así como para la estabilidad de las 
especies vegetales, animales y/o microorganismos que interactúan en el sistema ecológico, en 
función de la variabilidad genética y la capacidad de adaptación a las condiciones ambientales 
cambiantes (FAO, 2014). Se considera que el BST posee RGF de gran importancia por los 
servicios directos e indirectos que brinda en la provisión de alimentos y madera, estabilización 
de los suelos, ciclaje de nutrientes y regulación hídrica y climática (Pizano & García, 2014). 
 
Dado el estado degradado del BST en Colombia, los estudios de diversidad genética y 
distribución espacial de los RGF son urgentes y necesarios para evaluar el grado en que están 
siendo afectados por las condiciones de fragmentación, para delimitar las áreas prioritarias de 
conservación, las potenciales zonas fuente de semilla y como base en la generación de 
estrategias de conservación y restauración (Ramos, De Lemos-Filho & Lovato, 2009). El cedro 
(Cedrela odorata L.) y el samán (Albizia saman (Jacq.) Merr.) son especies forestales nativas 
del BST con amplio interés por sus características maderables y su uso en sistemas 
agroforestales y silvopastoriles. La distribución de C. odorata ocurre desde México hasta el 
norte de Argentina, encontrándose también en las Islas del Caribe (Morales-Ortiz & Herrera-
Tuz, 2009). A. saman se distribuye desde México hasta Bolivia, incluyendo las Antillas, siendo 
ambas especies de común ocurrencia en los bosques secos (Cascante et al., 2002). 
 
La estimación de la diversidad genética a partir de marcadores moleculares como las 
Secuencias Simples Repetidas (SSR), permitió evaluar características de variabilidad entre y 
dentro de poblaciones. Además, la suma de datos genéticos a modelos de distribución 
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favoreció el establecimiento de los patrones de distribución espacial de la diversidad genética 
y brindar una indicación acerca de la posible adaptación a condiciones ambientales asociadas 
(Azpilicueta et al., 2013; Thomas et al., 2012). De este modo, la información obtenida a partir 
de la distribución de la diversidad genética facilita la toma de decisiones en la generación de 
estrategias de conservación in situ en áreas prioritarias y la identificación de regiones con alta 
diversidad genéticas, que puedan servir como fuente de germoplasma en los procesos de 
restauración ecológica y recuperación de tierras. 
 
El conocimiento biológico de los RGF y su distribución es el primer paso en la definición de 
áreas prioritarias de protección y conservación in situ, y de posibles fuentes semilleras para 
futuras restauraciones (Caro & Laurenson, 1994). Sin embargo, no se dispone de suficiente 
información de estructura genética y distribución de la diversidad de las especies que permita 
la modelación de su comportamiento frente a eventos de cambio climático y la planificación de 
dichas actividades en el país. Por lo anterior, el presente estudio tiene como objetivo 
determinar las áreas prioritarias de conservación in situ y restauración de C. odorata y A. 
saman y las posibles fuentes de germoplasma en remanentes de BST colombiano. 
 
Esta tesis hace parte del macroproyecto “Protocolos de restauración ecológica de la diversidad 
florística y genética del Bosque Seco tropical en Colombia: El caso para la compensación por 
pérdida de Biodiversidad en la Hidroeléctrica de Ituango, Antioquia”. El documento presenta un 
primer capítulo de contextualización, con una revisión del estado actual del bosque seco, los 
estudios de diversidad genética forestal y la importancia de las especies de interés. El segundo 
y tercer capítulo corresponden al estudio de estructura genética, biogeografía histórica y 
modelación de idoneidad de nicho de C. odorata y A. saman, respectivamente, en forma de 
artículo científico. El cuarto capítulo corresponde a las conclusiones y recomendaciones 





1. Marco teórico 
1.1 El Bosque Seco Tropical 
 
Cerca del 40% del área terrestre tropical y subtropical del planeta se encuentra cubierto por 
bosques de los cuales el 42% corresponde al bosque seco tropical (BST) (Murphy & Lugo, 
1986). Este ecosistema se caracteriza por estar fuertemente dominado por especies forestales, 
en áreas aisladas en el neotrópico (Pennington, Prado & Pendry, 2000). Las especies de BST 
poseen condiciones de adaptación al estrés hídrico generado por la ocurrencia de una época 
seca marcada (>4 meses), con precipitaciones estacionales (Gentry et al, 1995) generalmente 
inferiores a los 2000 mm (Cabrera et al., 2007). 
 
En las regiones secas se encuentran bosques y sabanas de diferentes tipos, con 
comportamientos ecológicos diversos que están influenciados por la estacionalidad de las 
lluvias, bajo las cuales suelen darse los procesos de crecimiento, floración y fructificación 
(Pennington et al., 2000). Estas diferencias, generalmente producidas a escala local, enfatizan 
la importancia de la incorporación de los patrones de diversidad y endemismo dentro de 
evaluaciones con fines de priorización de áreas para la conservación (Miles et al., 2006). Al 
tener en cuenta las notables diferencias entre las regiones secas y la amplia distribución 
geográfica de los relictos, los valores representativos de características estructurales y 
funcionales de los bosques secos tropicales y subtropicales podrían ser muy variables (Murphy 
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El análisis de la distribución de remanentes de bosque seco estimó un total de 1’048,700 km2 
distribuido en las tres regiones tropicales, a nivel mundial, de ésta área más de la mitad 
(54,2%) se hayan en Sur América, mientras que el resto de se divide entre Norte y Centro 
América (12,5%), África (13,1%), Eurasia (16,4%) y Australasia y el sudeste asiático (3,8%) 
(Miles et al., 2006). El mapa actual de distribución de BST presenta tres grandes áreas para 
América del Sur: noreste de Brasil (Caatinga), Venezuela y norte de Colombia, y sureste de 
Bolivia, Paraguay y norte de Argentina, con pequeñas áreas en Ecuador y Perú (Miles et al., 
2006). Sin embargo, la mayor proporción se concentra al sur del Amazonas y en la costa Caribe 
de Colombia y Venezuela (González-Carranza et al., 2008, Caetano et al., 2008). 
 
Colombia contaba con una distribución original de BST en los valles interandinos de los ríos 
Cauca y Magdalena y en las llanuras de la bioregión Caribe, donde actualmente se encuentran 
las áreas más extensas de bosque seco, aunque altamente intervenidas desde la época 
precolombina (Linares & Fandiño, 2009). El país poseía 88.828 km2 de cobertura original de 
BST entre bosques y densos arbustales (Etter et al., 2008) ubicados en el cinturón árido 
pericaribeño (71%), el valle del río Magdalena (21%), el valle del río Cauca (7%) y la región 
Norandina y Catatumbo (1%.) (García et al., 2014). Además la región de los Llanos Orientales 
posee gran proporción de bosque seco en el piedemonte del Meta y Arauca, y en los 
afloramientos rocosos de la Orinoquía (Pizano & García, 2014). Actualmente, Colombia cuenta 
con cerca del 8% de su cobertura original (ca 7.200 km2) entre extensiones continuas (3.328 
km2) y relictos con mínimo 30% de BST entre pastos, cultivos y áreas naturales (3.844 km2) 
presentando un alto grado de fragmentación y relictualidad (García et al., 2014). 
 
1.1.2 Historia natural 
 
La distribución actual y la evolución de las especies neotropicales son reflejo de los cambios 
climáticos históricos que han influenciado ampliamente las preferencias de hábitat y la historia 
de la colonización de los ecosistemas vegetales (Caetano et al., 2008; Pennington et al., 2004). 
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Los vientos catabáticos fríos y el aire seco del Pleistoceno generaron la compresión de zonas 
vegetales durante la edad de hielo, resultando en asociaciones temporales como respuesta a 
los factores ambientales y la biogeografía histórica de las especies (Pennington et al., 2000). 
Estas asociaciones formaron refugios forestales en la selva lluviosa que se infieren a partir de 
los patrones actuales de distribución, endemismo y altas precipitaciones, hipótesis sustentada 
por la paleoclimatología neotropical fría y seca de la época, el registro palinológico y los 
análisis biogeográficos (Pennington et al., 2000). 
 
Los patrones de distribución de los remanentes de BST en múltiples áreas fragmentadas 
sugieren la existencia de una extensa y continua formación de bosque seco estacional en el 
período frío y seco, durante la última máxima glaciación (18,000–12,000 aC) (Prado & Gibbs, 
1993 ), dadas las similitudes ecológicas, estructurales y florísticas de estos bosques en el 
neotrópico (Caetano et al., 2008; Pennington et al., 2000). Esta hipótesis es conocida como 
“Arco Pleistocénico” y aborda las distribuciones generalizadas de un alto número de especies 
forestales en zonas ampliamente disjuntas (Caetano et al., 2008; González-Carranza et al., 
2008). Durante el Pleistoceno tardío, el Arco Pleistocénico abarcó desde Caatinga al noreste de 
Brasil, distribuyéndose a través del sudeste de Brasil hasta la confluencia de los ríos Paraguay 
y Paraná, alcanzando el dominio del Chaco en el suroeste de Bolivia y el noroeste de Argentina, 
extendiéndose, posiblemente y de forma esporádica, hasta los valles andinos secos de Bolivia, 
Perú y Ecuador como se muestra en la Figura 1-1 (Prado, 2000; Prado & Gibbs, 1993). 
 
Durante el Pleistoceno, en Colombia se extendieron corredores casi ininterrumpidos en los 
valles interandinos que actuaron como resguardo de fauna y flora de aquella época. La 
distribución actual de remanentes de BST colombiano se asocia a las depresiones interandinas, 
principalmente a los valles del Magdalena, Cauca-Patía, Cesar, y Atrato (Pizano & García, 2014). 
De manera general, la distribución de las especies en remanentes de BST estacional en Sur 
América son el reflejo de la fragmentación del Arco Pleistocénico generado a raíz del actual 
período interglacial húmedo (Caetano et al., 2008) y que derivó en diferentes formas de BST, 
ya sean bloques relativamente intactos, parches altamente fragmentados (Miles et al., 2006), 




8 Patrones de distribución y estructura genética de Cedrela odorata y Albizia saman 
para la conservación y restauración ecológica del bosque seco tropical en Colombia 
 
 
Figura 1-1: Arco Pleistocénico y su distribución actual en Bosque Seco Tropical Estacional 
(BST-E), Chaco y Cerrado: 1- Caatinga; 2- Misiones; 3- Chiquitano; 4- Piedmont; 5- Valles 
interandinos de Ecuador, Bolivia y Perú; 6- costa pacífica de Perú y Ecuador e Islas Galápagos; 

















Fuente: Caetano et al., 2008 
 
Adicionalmente, evidencia palinológica respalda la presencia de BST estacional en la cuenca 
amazónica durante el Pleistoceno en la cual hipotéticamente se encontrarían islas de refugio 
de este bioma (Pennington et al., 2004). Evidencia adicional sugiere que una proporción de 
especies de Caatinga presentaron relación con la Amazonía (Prado & Gibbs, 1993) estando 
amplia, pero escasamente distribuidas en áreas de la selva amazónica a pesar de ser especies 
características del BST (Pennington et al., 2000). De este modo, los cambios climáticos 
ocurridos durante el Pleistoceno y la influencia de éstos sobre la evolución de las especie, 
permite comprender y predecir el comportamiento futuro del bioma frente a los escenarios de 
cambio climático antropogénico (Pennington et al., 2004). 




De acuerdo con Miles et al. (2006) cerca del 97% del área total de remanentes de BST en el 
mundo se encuentra bajo algún grado de riesgo, siendo las principales amenazas el cambio 
climático, la fragmentación de hábitat, los incendios, el incremento en la densidad de población 
humana y la conversión de bosque en tierras productivas. De este modo, el BST se convierte 
en uno de los ecosistemas más amenazados (Janzen, 1988) debido, principalmente, a sus 
condiciones favorables para la producción de alimentos siendo fácil de transformar en campos 
agrícolas y pecuarios, con un clima adecuado para el ganado, suelos favorables para la 
agricultura y presencia de especies maderables de alto valor para la industria, lo que ha 
favorecido los eventos de deforestación y ha aumentado las amenazas a las cuales se expone 
el bioma (Caetano et al., 2008; Murphy & Lugo, 1986). 
 
Figura 1-2. Remanente de BST amenazado por la ganadería en Guayabal, Tolima, Colombia. 
Foto: Carolina Aguirre Morales. 
 
En adición, las condiciones ambientales de los bosques secos han sido las de mayor preferencia 
humana para su establecimiento (Pizano & García, 2014), por ejemplo, el 79% de la población 
de América central se encuentra establecida en las zonas de vida secas y subhúmedas, y un 
15% en bosques muy secos (Murphy & Lugo, 1986). En Colombia, la intensa transformación 
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del bosque seco sucede desde tiempos precolombinos (>500 años) y ha generado la alta 
fragmentación del ecosistema (Etter et al., 2008), por lo que el panorama actual muestra 
pequeños remanentes en las cuatro regiones biogeográficas que poseen bosque seco en el país: 
el Caribe, el Norandino (incluye Catatumbo) y los asociados a los ríos Cauca y Magdalena, 
territorios antropogénicos altamente transformados (García et al., 2014). 
 
Portillo-Quintero & Sánchez-Azofeifa (2010) estimaron una pérdida del 66% del área de BST 
en América debido a los procesos de cambio de uso del suelo, al ser la conversión de bosques 
un fenómeno de común ocurrencia en América Latina. Para el 2006 se estimó que el 76,8% de 
la superficie restante se encontraba en alto riego por las condiciones de cambio climático, 
seguido de la conversión agrícola, ya que más del 60% de los bosques de esta zona presentan 
aptitud para el cultivo (Miles et al., 2006). En Colombia los remanentes de BST se constituyen 
como la primera opción en los procesos de ampliación de la frontera productiva estando 
aproximadamente el 60% de los remanentes recomendado para el uso agrícola y ganadero 
(García et al., 2014).  
 
Figura 1-3. Transformación del bosque seco en área de producción agropecuaria y 
asentamientos humanos. 
 
Foto: Carolina Aguirre Morales 
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La expansión de la frontera agrícola, la tala selectiva, los asentamientos humanos, la 
infraestructura, el turismo y la minería son factores antrópicos que reducen el BST a 
remanentes y bosques secundarios con complejos procesos de sucesión (FAO, 2016; Quesada 
et al., 2009). La tasa histórica de transformación de tierras tropicales indica una eventual 
desaparición de los bosques maduros, reduciéndose a una matriz de campos agrícolas y 
parches de bosque con diferentes estados de sucesión (Quesada et al., 2009). A pesar del alto 
valor en biodiversidad, endemismo y servicios ecosistémicos de los RGF del BST, éste se 
encuentra débilmente protegido (Miles et al., 2006). El impacto que generaría la extinción de 
un bioma y sus especies para el neotrópico (Pennington et al., 2004) resulta ser persuasivo a 
la urgente necesidad de planificar políticas de conservación coherentes con la ecología de los 
remanentes de bosque seco (Prado & Gibbs, 1993), a fin de mediar la migración a través de 
ecotonos, lo que requiere de la protección de grandes áreas (Pennington et al., 2004) que 
permitan la conectividad entre remanentes a partir de estrategias de restauración. 
 
Además de la importancia por los servicios ambientales, los RGF del BST requieren de un 
análisis enmarcado en aspectos económicos, políticos y culturales, donde se definan las 
prioridades en el uso del suelo (Quesada et al., 2009) y se alivie la tención por la presión 
demográfica y las actividades humanas (Murphy & Lugo, 1986), reconociendo no sólo su 
importancia como fuente de leña, madera, frutos , medicinas naturales y animales de caza, sino 
también su necesidad de conservación y restauración (Quesada et al., 2009). 
 
1.1.4 Ecología y estado de conservación  
 
El BST se caracteriza por presentar diferentes tipos de vegetación, que abarcan desde los 
bosques de altura, en las zonas con mayor humedad, hasta matorrales y cactus en las regiones 
más secas, formando un complejo de vegetación en función de su distribución, el clima local, el 
suelo y la topografía (Linares & Fandiño, 2009; Pennington et al., 2000). Además, la 
estacionalidad de las precipitaciones, juega un papel significativo en la estructura y 
funcionamiento del ecosistema (Murphy & Lugo, 1986). Estas condiciones generan amplias 
diferencias en la composición florística y los niveles de endemismos en las distintas regiones 
de bosque seco (Miles et al., 2006), lo que asociado a las formas de vida y grupos funcionales 
aumentan la diversidad biológica y la importancia de este ecosistema (García et al., 2014). De 
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manera general puede decirse que el BST estacional se encuentra dominado por una cobertura 
forestal con dosel continuo cuya vegetación se torna decidua o semidecidua en la estación seca 
y donde las hierbas son un elemento menor de diversificación (Mooney, Bullock, & Medina, 
1995). 
 
La falta de consenso en los parámetros que delimitan las formaciones vegetales genera 
confusiones en la clasificación de la vegetación (Linares & Fandiño, 2009), los tipos de bosques 
y su relación (Pennington et al., 2000). En Colombia, Etter et al. (2008) determinaron tres 
clases de bosque que agrupan BST, siendo los bosques secos de baja altitud los de mayor 
proporción (4.881.127 ha), seguido de los bosques secos andinos (2.157.362 ha) y los bosques 
secos semi húmedos transicionales (1.844.365 ha) (García et al., 2014). Sin embargo, esta 
variabilidad propia de los ecosistemas de BST, sumado al escaso conocimiento y 
entendimiento de estos ambientes, sólo permite amplias especulaciones respecto a sus 
características ecológicas (Murphy & Lugo, 1986). 
 
Según la FAO (2016) las elevadas tasas de transformación, pérdida y degradación de bosques 
en los países tropicales fue de aproximadamente 7 millones de hectáreas entre el 2000 y el 
2010. Estos eventos siguen siendo un factor de preocupación que delimita al BST entre los 
ecosistemas más amenazados, con altas proporciones de bosque secundarios en sucesión, que 
demanda grandes esfuerzos en los procesos de restauración forestal (Quesada et al., 2009). La 
fragmentación de los bosques afecta el ecosistema forestal con el decrecimiento del flujo 
genético, el incremento de la endogamia y la eventual diferenciación entre poblaciones 
remanentes (Cascante et al., 2002). Pese al alto nivel de endemismo, la diversidad florística y 
las características de adaptación a ambientes secos, los RGF del bioma BST se encuentran 
pobremente protegidos (Pennington, Lavin & Oliveira-Filho, 2009). 
 
A nivel mundial existen aproximadamente 300 mil km2 de BST que coinciden de alguna forma 
en áreas protegidas, el 71,8% de esta coincidencia se localiza en Sur América y sólo el 3,3% de 
la superficie global de remanente no está en alto riesgo, siendo el cambio climático la amenaza 
más significativa para América (Miles et al., 2006). La susceptibilidad del BST se incrementa 
con la perturbación por factores antrópicos, pero también por factores naturales como la 
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estacionalidad en la reproducción y la polinización cruzada en la mayoría de especies, lo que 
limita las tasas de crecimiento y regeneración (Quesada et al., 2009). Además, la distribución 
de remanentes con conectividad limitada reduce las opciones de conservación a partir de 
extensas áreas protegidas, potenciando su vulnerabilidad a los efectos de fragmentación y 
sobreexplotación (García et al., 2014). 
 
Cerca de 2000 Km2 de BST se encuentran fuera de las áreas protegidas de América del Sur 
(Miles et al., 2006), no siendo menos preocupante la situación en Colombia, donde la 
representatividad en el Sistema Nacional de Áreas Protegidas (SINAP) es pobremente superior 
al 5%, lo que incrementa aún más el riesgo de desaparición del bioma (García et al., 2014). Sin 
embargo, la sola designación de áreas protegidas no es garantía de una conservación efectiva 
(Miles et al., 2006), esto demanda con urgencia la rehabilitación y restauración de los 
ecosistemas forestales a fin de hacer frente a la pérdida de biodiversidad a partir del uso de 
especies nativas capaces de establecer un ecosistema autosuficiente, teniendo en cuenta 
consideración genéticas en la selección del germoplasma a usar (Thomas et al., 2014). 
1.1.5 Restauración ecológica 
 
La ciencia que estudia las interacciones de los organismos vivos entre éstos y con su entorno 
es conocida como ecología (Chapman & Reiss, 2001). Por su parte, la ecología de la 
restauración adopta los conceptos de la ecología y los aplica en el estudio de las áreas 
disturbadas en proceso de restablecimiento ya sea natural o asistido (Barrera-Cataño & 
Valdés-López, 2007). Con base en esto, el objeto de la restauración ecológica es asistir el 
restablecimiento funcional y estructural de ecosistemas degradados, dañados o destruidos, 
con la intensión de revertir los efectos degradativos de las actividades humanas (Meli, 2003; 
SER, 2004)  
 
Según Thomson, Graudal & Kjær (2001) los principales pasos en la planificación de programas 
de conservación y restauración de RGF son: identificar las especies y su valor de uso 
socioeconómico, establecer la necesidad de conservación a nivel de especie y ecosistema, 
identificar las poblaciones y definir las estrategias de conservación a través de actividades 
específicas y directrices de gestión. Además existen tres principios que aseguran una 
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restauración ecológica efectiva: replicación estructural/composicional, éxito funcional y 
durabilidad (Higgs, 1997). Dichos principios se logran a través de los procesos ecológicos 
autógenos que permitan la auto-organización de poblaciones funcionales con base en una 
diversidad genética amplia (Garzón, Córdoba & Gutiérrez, 2014). 
 
Un alto grado de diversidad genética natural sólo puede atribuirse a poblaciones forestales 
adultas generadas a través de la reproducción sexual y la dispersión efectiva de semillas 
(Quesada et al., 2009). Los procesos de restauración del BST deben partir de estas 
consideraciones a fin de garantizar una proporción de diversidad genética en las poblaciones 
fundadoras, que minimice el riesgo de depresión por endogamia a causa de la presión de 
selección bajo condiciones climáticas cambiantes (Thomas et al., 2014). Lo anterior requiere 
de la identificación de fuentes de semillas de buena calidad genética que a su vez deberían 
conservarse para garantizar su disponibilidad a largo plazo. De este modo, los esfuerzos de 
restauración deben ir mano a mano con la conservación de las especies forestales nativas y su 
variabilidad genética, a fin de garantizar fuentes de germoplasma que aseguren la diversidad 
genética en el material de plantación y el éxito de la restauración (Thomas et al., 2014). 
 
1.2 Diversidad genética y fitogeografía forestal 
 
La cuantificación de la diversidad genética de especies forestales a través de análisis genéticos 
basados en marcadores moleculares (AFLP, RAPD, cpDNA, ITS, SSR) facilita la evaluación de 
las características de adaptación de las especies, además permite identificar sus zonas 
genéticas y las unidades de gestión o restauración (Azpilicueta et al., 2013). La combinación 
de datos moleculares también permite evaluar la variabilidad genética intra e interespecífica 
para, por ejemplo, conocer las causas de diversificación, la variación ecotípica y la estructura 
filogenética y filogeográfica de los RGF (Cavers et al., 2013). Además, proporcionan 
información sobre los patrones de distribución espacial de la diversidad genética y su relación 
con el flujo de genes, la migración o la dispersión, el aislamiento genético histórico y la posible 
adaptación a condiciones ambientales locales asociadas (Thomas et al., 2012). 
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La diversidad genética estimada a partir de marcadores moleculares tipo microsatélite o SSR 
resulta en una técnica valiosa para el estudio de los procesos evolutivos y de la historia natural 
de las especies forestales (Soldati et al., 2013). El creciente uso y evolución de ésta y otras 
técnicas de caracterización genética permite la selección adecuada de materiales de siembra 
en el proceso de planificación de la restauración ecológica (Thomas et al., 2014). Los SSR son 
una herramienta ventajosa en el estudio de los efectos causados por la sobreexplotación de 
bosques sobre la estructura genética de las especies y las poblaciones forestales (Soldati et al., 
2014). Además, su uso está favorecido por el alto grado de polimorfismo, la herencia 
codomitante de sus alelos y la relativamente simple detección por PCR, además de su exitosa 
transferibilidad entre taxones relacionados, siendo una herramienta útil en la caracterización 
de RGF (Dayanandan, Bawa, & Kesseli, 1997; Soldati et al., 2014). La estructura genética en las 
poblaciones remanentes es resultado tanto de la historia natural de las especies como de los 
procesos de migración y aislamiento, por lo tanto permite separar los eventos históricos que 
determinaron la estructura de la población del flujo de genes contemporáneo (Cavers, Navarro 
& Lowe, 2003b). 
 
El conocimiento y conservación de la estructura genética de los RGF implica el potenciamiento 
de una amplia base génica que garantice el proceso evolutivo y adaptativo de las especies 
forestales (Cavers, Navarro & Lowe, 2003a) adoptada como medida resiliente en los eventos 
de restauración forestal frente al cambio climático (Thomas et al., 2014) y la fragmentación de 
hábitat. La caracterización de la diversidad genética forestal complementada con estudios 
ecogeográficos y de modelación de distribución permiten identificar unidades de manejo y 
conservación de germoplasma genéticamente compatible (Azpilicueta et al., 2013; Gillies et al., 
1997) a fin de reducir la erosión de la población y garantizar la integridad genética de las 
especies forestales (Cavers et al., 2003b), dado que la disminución de la riqueza alélica se 
acrecienta con los efectos de la fragmentación (Azpilicueta et al., 2013), uno de los principales 
factores que amenaza la estabilidad de los RGF del BST. La variación genética es un indicador 
de éxito en las actividades de restauración a largo plazo (Thompson et al., 2010) pues permite 
identificar ecosistemas funcionales y resistentes a las condiciones ambientales cambiantes 
(Thomas et al., 2014). 
 
El manejo forestal y el desarrollo de estrategias de conservación de especies arbóreas implica 
la identificación de unidades genéticas dentro del rango de distribución en función de la 
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variabilidad genética, morfológica y adaptativa de las especies (Azpilicueta et al., 2013). Dado 
que la diversidad genética se relaciona positiva y directamente con la condición fenotípica de 
las poblaciones forestales y con la resiliencia y mejor funcionamiento de los ecosistemas 
(Thomas et al., 2014), el mantenimiento de la variación intraespecífica dentro de las 
poblaciones es un factor esencial de supervivencia y reproducción (Gillies et al., 1997). Cuando 
el número de genotipos de poblaciones remanentes decrece, ésta la pérdida de variabilidad 
genética está directamente asociada a efectos de endogamia y deriva génica (Casante et al., 
2002). 
 
El estudio de los atributos ecológicos y la historia natural de las especies forestales de BST a 
través de la fitogeografía y la estructura genética de las poblaciones remanentes es de gran 
utilidad al considerar los efectos del cambio climático pasado (Ramos et al., 2009) en su 
distribución actual y futura. El monitoreo de la diversidad genética en poblaciones de especies 
clave surge como una herramienta que facilita la planeación de estrategias de conservación y 
restauración forestal (Torezan et al., 2005), debido a que la respuesta al cambio climático varía 
en función de la especie, su adaptación y tolerancia al ambiente, mientras que los modelos de 
nicho ecológico permiten anticipar posibles impactos sobre su distribución en vista del cambio 




El estudio, compresión e interpretación de la distribución de la diversidad genética permite 
inferir la estructura genética y geográfica de las especies forestales y la influencia de la historia 
natural, de colonización y de los efectos de la fragmentación sobre dicha estructura. Además 
facilita la promoción de estrategias de conservación, restauración y delimitación de zonas 
genéticas en los procesos de transferencia de germoplasma. Por lo anterior se presenta una 
revisión actualizada de los principales estudios de diversidad genética en múltiples especies 
forestales, que sustentan y facilitan la discusión de la presente tesis. 
 
 Estudios filogeográficos de Hymenaea courbaril var. stilbocarpa realizados a partir de 
marcadores psbC /trnS3 del ADN del cloroplasto presentaron alta variación genética que 
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permitió la estructuración de las poblaciones en tres grupos filogeográficos en el bioma 
Cerrado en el centro y sureste de Brasil. Además, la distribución espacial de la diversidad 
genética indicó que el mayor porcentaje de variación (46,4%) se dio por las diferencias 
entre poblaciones (Ramos et al., 2009). También fue posible inferir que la estructura 
filogeográfica de especies vicariantes como H. stenocarpa, con la cual comparte tres 
haplotipos (H1, H2 y H8), sugiere que ambas especies recibieron impactos similares 
durante las fluctuaciones climáticas del Cuaternario. 
 
 La distribución actual de las especies forestales es resultado de la fragmentación de una 
formación generalizada de bosque durante el actual período interglacial (Caetano et al., 
2008). Con base en esto, se estudió la influencia de la historia natural del BST estacional del 
este de Sur América sobre la estructura genética de Astronium urundeuva (Anacardiaceae) 
utilizando marcadores microsatélites. Como resultado se infirió la utilidad de los 
marcadores en el estudio de los efectos de fragmentación, al agrupar los individuos 
argentinos, bolivianos y paraguayos en un conjunto diferente de los individuos brasileños. 
Diferencia sustentada en la enorme distancia que separa a las poblaciones brasileñas 
(>1.186 km) y que permitió considerar dos haplotipos surgidos por vicarianza y 
divergencia progresiva en función del aislamiento, lo que favorece la hipótesis del “Arco 
Pleistocénico”. 
 
 El efecto de la fragmentación sobre la variabilidad genética de Aspidosperma polyneuron fue 
medido a partir de marcadores RAPD de los cuales se infirió la diversidad genética tanto 
para árboles adultos como para plántulas (Torezan et al., 2005). Las plantas emergidas 
después de la fragmentación de hábitat presentaron una disminución en el polimorfismo 
genético comparado con los arboles adultos, pero mantuvieron alta diversidad 
intrapoblacional. Estos resultados sugieren la necesidad del establecimiento de reservas 
protegidas a partir de remanentes además del intercambio de plántulas entre éstos para 
remediar los efectos negativos de la fragmentación y favorecer la conservación de la 
especie. 
 
 Céspedes, et al. (2003) utilizaron marcadores microsatélite para evaluar la diversidad 
genética en Swietenia macrophylla durante el procesos de regeneración de pasturas 
abandonadas. Encontraron que los sitios con menor tiempo de regeneración presentan 
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mayor variabilidad alélica, aunque la diferenciación genética inter poblacional fue baja 
(0,063), apoyando la existencia de un amplio flujo genético. Además, la similitud en la 
diversidad genética de estos sitios sugiere que no existe una correlación entre la distancia 
genética y la distancia geográfica debido al aumento de los niveles de flujo de polen a larga 
distancia. 
 
 La definición de zonas genéticas basada en datos moleculares (nuclear y cloroplasto) para 
RGF de Nothofagus, mostró que la mayor proporción de riqueza alélica se distribuye en las 
regiones registradas como posibles refugios glaciales, además, permitió identificar 
exitosamente cinco zonas genéticas dentro del rango de distribución en Argentina, de las 
que se definen tres, incluyendo una subandina, lo cual es de particular importancia en la 
transferencia de germoplasma durante las actividades de restauración (Azpilicueta et al., 
2013). 
 
  Soldati et al. (2013) evaluaron los patrones actuales de distribución de la diversidad 
genética de Cedrela balansae en poblaciones argentinas a partir de marcadores SSR y AFLP, 
en el cual identificaron poblaciones prioritarias para la conservación, proporcionando 
información valiosa para el manejo y gestión de este RGF. Los patrones de distribución 
mostraron las áreas con mayor diversidad genética, sin embargo, ésta no presentó un 
patrón de distribución en función del origen geográfico, observándose una baja correlación 
entre las distancias geográficas y genéticas.  
 
 Una combinación de marcadores moleculares nucleares  y de cloroplasto permitió evaluar 
el nivel y la distribución de la diversidad genética de Cedrela odorata en Costa Rica, y a partir 
de ésta identificar la ubicación de las poblaciones en dos ecotipos (húmedo o seco) en 
función de sus preferencias de hábitat (Cavers et al., 2003a). Los niveles de diversidad 
genética fueron bajos para los ecotipos individuales, sin embargo las poblaciones de ecotipo 
seco presentaron una diversidad significativamente más alta. De manera general, la 
diversidad a nivel de cloroplasto revela una profunda diferenciación genética en C. odorata. 
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 A través del genoma del cloroplasto (cpDNA), Cavers et al., (2003b) interpretaron la historia 
de colonización de C. odorata en el Neotrópico mediado por el análisis especial de las 
distancias genéticas, donde marcadores tipo cpDNA resultaron ideales para el estudio de 
los patrones históricos de dispersión y colonización, además de detectar patrones espacio-
temporales de fragmentación después de la última máxima glaciación, infiriendo la 
estructura filogeográfica de la especie en Mesoamérica.  
 
 Cavers et al. (2013) utilizaron una combinación de datos a partir de marcadores ITS para 
evaluar la variabilidad genética intra e interespecífica en Cedrela odorata, con el fin de 
conocer las causas de diversificación, la variación ecotípica y la estructura filogeográfica de 
la especie. Encontraron divergencias filogeográficas en los Andes y Centroamérica como 
evidencia del cambio climático del Pleistoceno, además identificaron cuatro taxones 
morfológicamente crípticos en la filogénia de C. odorata. 
 
 La variación del acervo genético en especies de Albizia (A. amara, A. lebbeck, A. odoratissima, 
A. procera, A. stipulata, A. thomsonii, A. kalkora, A. lucida, A. orissensis) fue estimada a partir 
de marcadores AFLP asociados a rasgos morfológicos como medida para estimar 
estrategias de manejo y conservación, y programas de mejoramiento genético en el género 
(Aparajita & Rout, 2010). Los resultados sugieren que pocos descriptores morfológicos 
(altura de la planta, número de pinas, número de foliolos por pina, tamaño de los foliolos y 
longitud de la vaina) permiten detectar la variación y definir la morfología de la planta. Por 
su parte los marcadores AFLP mostraron polimorfismos reproducibles que representan 
claras diferencias genéticas entre las especies. Los clúster genéticos concordaron con las 
variaciones morfológicas al discriminar grupos similares. De este modo, se considera que 
las especies con similitudes fisicoquímicas, fisiológicas y estructurales sugieren una posible 
evolución convergente. Marcadores AFLP resuelven relaciones filogenéticas congruentes 
con los análisis morfológicos, siendo informativos en el monitoreo de la diversidad de 
especies del género Albizia.  
 
 La evaluación de los efectos de fragmentación sobre el éxito reproductivo, el vigor de la 
progenie y la estructura genética de Samanea saman fue realizada por Casante et al. (2002). 
Los parámetros genéticos se evaluaron tanto en poblaciones continuas como aisladas a 
través de la visualización de extractos de proteínas totales en gel de almidón los cuales 
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presentaron variación genética bialélica de las poblaciones muestreadas. Los resultados 
muestran que los niveles de diversidad genética de los árboles en aislamiento y en 
poblaciones continuas resultan comparables, donde árboles aislados presentan alta 
capacidad reproductiva. Sin embargo, se encontró que las semillas producidas por árboles 
de poblaciones continuas presentaban mayor posibilidad de germinación y desarrollo en 
plántulas con altos porcentajes de biomasa, en comparación con semillas producidas por 
árboles aislados. De este modo se concluye que la variabilidad genética y el vigor de la 
progenie de S. saman se ve afectado por la fragmentación del BST. 
 
1.3 Recursos Genéticos Forestales 
 
Según el Tratado Internacional sobre los recursos fitogenéticos para la alimentación y la 
agricultura (FAO, 2009), recursos fitogenéticos (RFG) hacen referencia a cualquier material 
genético de origen vegetal con valor real o potencial para la alimentación y la agricultura, con 
importancia para el mejoramiento genético de los cultivos y para la adaptación a condiciones 
ambientales cambiantes e imprevisibles con el fin de satisfacer las necesidades humanas 
actuales y futuras. De igual manera, el Convenio sobre la Diversidad Biológica define los 
recursos genéticos por su valor de utilización, siendo todo material genético con valor actual 
o potencial (CBD, 1992). Según Hidalgo & Vallejo (2014) el concepto de recursos genéticos 
deriva de biodiversidad, pues se identifican como elementos básicos o materia prima 
responsable de la diversidad o variabilidad biológica y su interpretación está en función del 
área de estudio. Por su parte, los Recursos Genéticos Forestales (RGF) se definen como la 
variación genética de los árboles en beneficio actual y/o potencial para los seres humanos 
(FAO, 2014). Éstos son esenciales en los procesos de adaptación y evolución de los bosques así 
como en la estabilidad de las especies animales y vegetales con las que interactúa, en función 
de la variabilidad genética y la capacidad de adaptación a las condiciones ambientales 
cambiantes (FAO, 2014). Conocer y preservar la identidad y diversidad genética de éstos 
recursos, como fuente de alimentación y aprovechamiento humano, es de gran importancia 
para los usos locales y mundiales (Bonilla, Mancipe & Aguirre, 2015). 
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Los bosques son reservorios de diversidad biológica que han desarrollado complejos 
mecanismos para mantener una alta diversidad genética y ofrecer productos y servicios a nivel 
mundial, siendo la base para la futura evolución, selección y uso humano a nivel estético, ético 
y espiritual, por lo tanto, su conservación aumenta el valor productivo y permite mantener sus 
funciones protectoras, ambientales y culturales (FAO, DFSC, & IPGRI, 2001). De este modo, los 
bosques proporcionan servicios directos, para miles de millones de personas que dependen de 
ellos para su sustento, e indirectos, a través la provisión de servicios ambientales vitales para 
la humanidad, con impactos a nivel local, nacional y mundial que afectan la economía y el clima 
(Alfaro et al., 2014). El bosque seco tropical posee RGF de gran importancia ecológica y 
económica en la provisión de alimentos y madera, estabilización de los suelos, ciclaje de 
nutrientes y regulación hídrica y climática (Pizano & García, 2014). 
 
Sin embargo, los RGF se han visto sometidos a diversos factores de amenaza ya que las áreas 
forestales tropicales han sufrido la intervención antrópica siendo, en el más simple de los 
casos, usadas como fuente de leña. Por ejemplo, el BST se encuentran ampliamente afectado 
no sólo por la extracción de madera sino también por los eventos repetitivos de corte, quema 
y roce para la producción de alimentos (Murphy & Lugo, 1986). Otro factor de amenaza para 
los RGF es el cambio climático acelerado por factores antrópicos, lo que aumenta la 
vulnerabilidad de las especies forestales debido a su lento proceso de adaptación, y bajo esta 
amenaza las especies invasoras (otras especies forestales, herbívoros, hongos, bacterias y 
virus patogénicos) pueden generar la eliminación completa de los RGF nativos (Alfaro et al., 
2014).  
 
La erosión de la base genética de los recursos forestales deja sólo genotipos inferiores y reduce 
la aptitud de las poblaciones remanentes (Cavers et al., 2003a). Para asegurar el futuro flujo 
de servicios ambientales y el aprovechamiento antrópico de los RGF del BST, se requiere de la 
estabilidad del ecosistema y la resiliencia de los bosques a partir de una alta diversidad (Alfaro 
et al., 2014). Esta se logra al partir de una base genética amplia que favorezca el mantenimiento 
de la variación genética adaptativa y su expresión bajo condiciones cambiantes mediando la 
selección natural en función del tamaño de la población, la variabilidad entre individuos, la 
presión de selección y el flujo génico (Thomas et al., 2014). 
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Los RGF del BST requieren prioridad en las acciones de conservación (Miles et al., 2006) ya 
que en mayor proporción corresponden a árboles aislados en bosques secundarios (Quesada 
et al., 2009). Los procesos de conservación y restauración tienen como la base la identificación 
de las especies, su valor de uso y las necesidades de conservación además del estudio de su 
estructura genética (Thomson et al., 2001). Esta información permite estimar los cambios en 
la diversidad genética entre poblaciones fundadoras y progenie, midiendo el éxito y mejorando 
los esfuerzos en la planificación de la restauración de la diversidad génica de los RGF (Thomas 
et al., 2014). 
 
En el proceso de identificación de los RGF con prioridad de conservación se encontró que el 
cedro (C. odorata) y el samán (A. saman) forman parte de los recursos genéticos nativos del 
BST con amplio valor de uso e interés comercial, razones por las cuales han experimentado 
procesos de extracción selectiva hasta casi agotar el recurso en los sistemas naturales 
(Morales-Ortiz & Herrera-Tuz, 2009). Por lo anterior, el credo y el samán se constituyen como 
las especies de estudio y para ellas se presenta una revisión del estado actual de conocimiento. 
 
1.3.1 El cedro (Cedrela odorata L.) 
 
Taxonomía y morfología 
 
La familia Meliaceae Juss, con cerca de 50 géneros, incluye a Cedrela P. Browne, con alrededor 
de 17 especies nativas de Centro y Sur América y las islas del Caribe, éste se identifica por 
poseer especies apreciadas por la calidad de su madera y por sus propiedades medicinales y 
ornamentales (Calderon & German, 1993;. Pennington et al., 2010). Morfológicamente, el 
género se reconoce por presentar hojas pinnadas, foliolos de borde entero; fruto duro, 
capsular, 3 a 5 valvado, filamentos libres; cápsulas obovoides de más de 1,5 cm de longitud, 
más largo que ancho, dehiscentes; semillas aladas y plantas con olor a ajo o cebolla. Cedrela 
odorata L. fue descrita por Carl von Linnaeus en la décima edición de Systema Naturae (1759) 
con un mínimo de caracteres que dificultan la correcta determinación de la especie, dando 
lugar a múltiples confusiones y cerca de 36 sinónimos (www.tropicos.org). En consecuencia, 
esfuerzos de investigación se han enfocado en la resolución de las identidades taxonómicas 
Marco teórico 23 
 
dentro del género, logrando un incremento en el número de especies de ocho a 17 (Pennington 
et al., 2010; Soldati et al., 2014). 
 
Actualmente, C. odorata se ubica en la familia Meliaceae, subfamilia Cedrela y tribu Cedrelae 
(Muellner, Pennington & Chase, 2009) y se reconoce por alcanzar entre 20 y 40 metros de 
altura y 120 cm de diámetro, corteza del tronco fisurada longitudinalmente, cerca de ocho 
pares de foliolos glabros con ápice agudo u obtuso, hojas deciduas, flores blanco-verdosas, 
brotes protegidos por incrustaciones foliares, fruto maduro en temporada seca, 
encontrándose en tierras bajas secas y húmedas donde los suelos no se inundan, a menos de 
1300 msnm (Calderon & German, 1993; Cavers et al., 2003b; Cavers et al., 2013). 
 
Figura 1-4. Cedrela odorata A) árbol; B) corteza; C) hoja pinnadas; D) detalle del ápice y borde 
del folíolo; E) fruto capsular 5 valvado; F) fruto dehiscente en vista lateral; G) semilla 




La distribución de la familia Meliaceae es pantropical, estando el género Cedrela con algunas 
especies típicamente distribuidas en los bosques estacionales del Neotrópico, desde los 24º N 
a los 27º S (Cavers et al., 2003b; Pennington et al., 2000; Soldati et al., 2014). El cedro (C. 
odorata) se distribuye naturalmente en las tierras bajas de América tropical, desde el norte de 
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México hasta el norte de Argentina, incluyendo las Antillas o Islas del Caribe (Morales-Ortiz & 
Herrera-Tuz, 2009; Pennington, 1981). Los árboles producidos tanto en el Pacífico y el 
Atlántico de América Central y las Antillas, como en América del Sur, al este y oeste de los 
Andes, en el centro y costa oriental de Brasil y norte de Argentina (Pennington et al., 2010) se 
distribuyen a la vez en el bosque húmedo y el bosque seco tropical, con importantes 
adaptaciones a ambientes secos (Cavers et al., 2013). En Colombia, C. odorata se encuentra 
irregularmente distribuida en zonas disyuntas, como árboles remanentes en fincas o terrenos 
marginales (Gillies et al., 1997), a lo largo de las regiones bajas y piedemonte andino, en 
bosques secundarios secos y húmedos, con suelos bien drenados encontrándose en casi todos 
los departamentos del país en elevaciones inferiores a los 2000 msnm (Cárdenas & Salinas, 
2006). 
 
Biología floral y reproductiva 
 
Las especies de la familia Meliaceae poseen inflorescencias unisexuales donde cada flor 
presenta partes masculinas o femeninas funcionales y rudimentos estériles de órganos del 
sexo opuesto, además, cada árbol puede tener flores de uno o ambos sexos, pero sólo uno o 
dos frutos de cada inflorescencia se desarrolla (Styles, 1972). C. odorata es un árbol de rápido 
crecimiento que posee altos requerimientos de luminosidad (Cavers et al., 2003a; Gillies et al., 
1997;Valera, 1997) y que presenta buena regeneración natural (Cárdenas & Salinas, 2006). Es 
una planta monoica, de polinización cruzada realizada por insectos pequeños, como avispas y 
polillas (Cavers et al., 2003b) con dos períodos de floración para el país, uno entre abril-junio 
y otro en septiembre-noviembre en los cuales también es visitada por abejas, considerándose 
una especie melífera (Cárdenas & Salinas, 2006; Cavers et al., 2003a; Morales-Ortiz & Herrera-
Tuz, 2009). Una buena fructificación se presenta cada dos años entre enero-marzo y junio-
noviembre, registrándose, en el departamento del Chocó (Colombia), apertura de los frutos 
asincrónica con los períodos de baja precipitación (Cárdenas & Salinas, 2006). Las semillas son 
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Usos, valor e importancia económica 
 
La familia Meliaceae es conocida por su calidad de madera y por poseer especies forestales 
como la caoba (Swietenia spp.) y el cedro (Cedrela spp.), altamente valoradas en el comercio, 
con una larga historia de explotación antrópica para la fabricación de muebles y la 
construcción (Cavers et al., 2003b; Soldati et al., 2014; Valera, 1997). Entre los usos dados a C. 
odorata destacan la elaboración de viviendas, tableros, marcos, muebles, paneles, 
contrachapados, chapas decorativas, torneado, adornos, instrumentos musicales (guitarras), 
artesanías, puertas, tallas y empaques finos (Cárdenas & Salinas, 2006). La sobreexplotación y 
la escases de árboles de buna forma en estado natural (Pennington et al., 2000) sumado a la 
velocidad de crecimiento y la facilidad para establecer el cedro en cultivo, ha generado el 
surgimiento de campos silvícolas en Centro y Sur América, y en Fiji, convirtiéndose en una de 
las maderas de mayor importancia comercial en el mundo (Camacho & Montero, 2005; Styles, 
1972). 
 
Estado de conservación 
 
Según Zelener et al. (2012) las especies del género Cedrela, junto a otros géneros de la familia 
Meliaceae, han sido clasificadas en el grupo de especies raras o con baja densidad de individuos 
por hectárea, debido a que su valor y amplio uso como especies madereras ha generado 
procesos de extracción y sobreexplotación en áreas naturales (Cavers et al., 2003a). La tala 
selectiva y la fragmentación han generado la pérdida de hábitat y la erosión genética, 
correlacionándose con la pérdida de diversidad mediada por factores antrópicos que influyen 
directamente sobre la estructura genética de C. odorata (Soldati et al., 2014), lo que 
compromete los procesos de conservación y restauración ecológica. 
 
El cedro (C. odorata), al igual que otras especies tropicales con valor comercial, ha despertado 
un interés creciente en el ámbito de la conservación (Gillies et al., 1997) debido a su larga 
historia de sobreexplotación (Cavers et al., 2013) y erosión genética a lo largo de su 
distribución natural (Centro y Sur América y el Caribe) (Cavers et al., 2003a). Según la Lista 
Roja de la UICN (2012) C. odorata se clasifica como vulnerable (V) (Soldati et al., 2014). En 
Colombia, es una de las 34 especies maderables amenazadas, encontrándose en peligro (EN) 
por el alto riesgo de extinción o deterioro del 60% de la poblacional en estado silvestre 
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(Cárdenas & Salinas, 2006), siendo raro encontrar árboles de buena forma en estado natural 
(Cavers et al., 2003a). 
 
La importancia económica, el valor de uso dado como madera nativa de los trópicos 
americanos y el creciente interés para la conservación (Gillies et al., 1997) sugieren que el 
cedro (C. odorata) demanda procesos de investigación taxonómica, para mejorar la resolución 
del género; social, para controlar el comercio de madera; genética, para mitigar el 
decrecimiento de la variabilidad y pérdida de estructura y ecológica, para generar estrategias 
de restauración (Cavers et al., 2013; Zelener et al., 2012) que permitan mitigar los efectos de 
la presión antrópica y restaurar, artificialmente, su estructura genética. 
 
1.3.2 El samán (Albizia saman (Jacq.) Merr.) 
 
Taxonomía y morfología 
 
La familia Fabaceae Lindl., con 720-730 géneros y 19.500 especies, se encuentra dividida en 
tres subfamilias, Caesalpinoideae, Mimosoideae y Faboideae (Simpson, 2010). La subfamilia 
Mimosoideae DC. forma uno de los principales grupos de legumbres con cerca de 80 géneros 
y se distingue por poseer estivación (yema floral) valvada en pétalos y sépalos, aunque con 
excepciones en algunos géneros, hojas bipinadas, flores pequeñas agrupadas en 
inflorescencias y semilla con cotiledones y sin endospermo (Luckow et al., 2003). Mimosoideae 
se considera un grupo parafilético del cual se derivan las tribus Acacieae Dumort. e Ingeae 
Benth. & Hook. f. (Luckow et al., 2003; Sulaiman, Culham, & Harborne, 2003), ésta última se 
caracteriza por agrupar árboles con hojas uni o bipinadas, estípulas, glándulas en el pecíolo, 
raquis y pinnas, folíolos generalmente opuestos, inflorescencias axilares o terminales con 
flores generalmente heteromorfas, gamopétalas, con numerosos estambres connatos en la 
base y estigma terminal, frutos dehiscentes o no, espiralados, coriáceos o leñosos (Andrade et 
al., 2012). 
 
El samán (Albizia saman (Jacq.) Merr.= syn. Samanea saman (Jacq.) Merr.) se ubica dentro de 
la familia Fabaceae, subfamilia Mimosoideae, tribu Ingeae y cuenta con cerca de 18 sinónimos 
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(http://www.theplantlist.org), demostrando que la colocación taxonómica y filogenética de la 
especie y otras leguminosas ha sido un tema de controversia (Dayanandan et al., 1997). El 
género Albizia Durazz agrupa cerca de 470 especies en el mundo siendo 22 nativas de América. 
Las especies de este género poseen tronco con lenticelas, hojas alternas, 2-pinadas, pinnas 
opuestas, estípulas pequeñas deciduas, pecíolo con una glándula, raquis con una o varias 
glándulas nectaríferas entre las pinnas, inflorescencia axilar o terminal, seudoracimos, flores 
(4-7) heteromorfas (Andrade et al., 2012). Morfológicamente A. saman se reconoce por poseer 
corteza exfoliante, folíolos glabros y brillantes adaxialmente, nectarios entre los pares de 
pinnas y no en la base del pecíolo, brácteas florales que cubren los botones, inflorescencia 
aglomerada de 22 a 25 flores, estambres largos, rojo y blanco, y un estilo solitario en el centro 
(Cascante et al., 2002; Zapater, Hoc, & Lozano, 2011). 
 
Figura 1-5. Albizia saman. A) árbol; B) corteza; C) ramificación; D) hoja bipinada; E) botón 
floral; F) inflorescencia; G) fruto 
 




La distribución natural del samán (A. saman) se da a lo largo de la región tropical en el 
continente americano, encontrándose desde el sur de México hasta el norte de América del Sur 
(Durr, 2001) incluyendo Bolivia (Cascante et al., 2002). Además, el efecto antrópico sobre la 
distribución generó la introducción de la especie desde la parte continental de América del Sur 
a las Islas del Caribe, con el transporte de ganado alimentado con vainas de samán (Allen & 
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Allen, 1981). Fabaceae se encuentra entre las familias forestales que dominan la vegetación 
del bosque seco, siendo A. saman una especie forestal nativa de los trópicos secos americanos, 
de común ocurrencia en el BST (Casante et al., 2002; Pennington et al., 2000). La especie ha 
sido reportada en México, Guatemala, El Salvador, Nicaragua, Costa Rica (Durr, 2001; Janzen, 
1988) Colombia, Perú, Venezuela, Guyana Francesa, Bolivia y las Antillas, ocupando, 
principalmente, el bioma bosque seco tropical (Cascante et al., 2002). 
 
Biología floral y reproductiva 
 
El samán (A. saman) se ha reconocido como una especie hermafrodita y autoincompatible 
(Bawa, 1974) en la cual ocurre floración entre marzo y abril (Costa Rica), al finalizar la estación 
seca en los bosques estacionales, con flores que duran cerca de 18 horas y poseen antesis 
nocturna (Cascante et al., 2002), y que según Durr, (2001), aunque estudios detallados sobre 
agentes polinizadores no se han llevado a cabo, se considera que las polillas nocturnas de la 
familia Sphingidae cumplen la función polinizadora de la especie (Haber & Frankie, 1989; 
Janzen, 1988). Por su parte, Wagner, Herbst, & Sohmer (1999) reportan el número 
cromosómico para la especie, siendo 2n = 26. 
 
Debido a que la expresión sexual y sistema de crecimiento de A. saman es similar a los de la 
mayoría de árboles tropicales, Casante et al., (2002) usaron la especie como modelo en el 
estudio de los efectos de la fragmentación sobre la reproducción de especies forestales en el 
BST, encontrando que la fragmentación de este bioma afecta la variación genética y el vigor de 
la progenie, sin embargo, rescatan la alta capacidad reproductiva de los árboles aislados. Los 
autores señalan que la reducción en el número de individuos reproductivamente activos 
representa un decrecimiento en la calidad y número de donantes de polen, lo que baja la 
frecuencia de visita de los polinizadores. 
 
Usos, valor e importancia económica 
 
El género Albizia posee especies forestales muy valoradas como árbol multipropósitos, siendo 
socialmente significativas para la producción de madera y goma, con valor ecológico, 
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económico y medicinal (Aparajita & Rout, 2010). El uso más apropiado para algunas especies 
de Abizia, tal como A. saman, se relaciona con su efecto en los sistemas silvopastoriles, pues 
presenta rápido crecimiento y proporciona sombra protectora para el ganado debido a la 
espesura del follaje, además produce vainas palatables como suplemento alimenticio y 
mantiene y mejora la productividad de los pastos bajo el dosel (Aparajita & Rout, 2010; Durr, 
2001). 
 
Otros usos por los cuales es valorado el samán se relacionan con el tratamiento de 
enfermedades, en los cuales la corteza se implementa para aliviar resfriados (Durr, 2001) y el 
té de hojas para tratar la presión arterial alta (Leonard & Sherratt, 1967). También ha sido 
usado como hospedero Laccifer lacca, insecto productor de la materia prima para la industria 
de exportación de productos tales como goma, laca y sticklac (Subansenee, 1994), además sus 
hojas han sido usadas como fuente de etileno para la maduración de frutas y tomates (Bautista 
et al., 1990; Durr, 2001). Su uso como madera en mercados internacionales es bajo debido a la 
poca altura del tronco, sin embargo, en mercados nacionales se utiliza para la fabricación de 
muebles y artesanías (Escalante, 1997). 
 
Estado de conservación 
 
Las especies forestales de leguminosas se han visto severamente disminuidas por la tala, la 
sobreexplotación y el desmonte de tierras para la ampliación de la frontera agrícola y pecuaria 
(Aparajita & Rout, 2010). En Colombia, la familia Fabaceae posee 124 especies maderables 
distribuidas en las tres subfamilias, Caesalpinoideae (39), Mimosoideae (32) y Faboideae (53), 
de las cuales 24, 21 y 13 respectivamente, se encuentras con algún grado de amenaza en el 
territorio nacional (Cárdenas & Salinas, 2006). Árboles adultos de A. saman han sido extraídos 
de zonas naturales para la utilización de su madera entre otros usos, pero aún es posible 
observar individuos aislados en pasturas y pocas poblaciones continuas dentro de áreas 
protegidas (Cascante et al., 2002).  Debido a que factores como la baja probabilidad de 
fertilización y la depredación de semillas, árboles de A. saman se ven afectados por la 
fragmentación forestal (Cascante et al., 2002), por lo cual se hace necesaria la planificación de 
estrategias que mejoren la utilización comercial y ecológica de las especies del género Albizia, 




2. Biogeografía histórica, actual y futura de la 
diversidad genética de Cedrela odorata en el 
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Resumen 
Cedrela odorata es una especies forestal de importancia como recurso maderero en la 
fabricación de muebles y la construcción. En Colombia, las poblaciones naturales se 
encuentran fragmentadas y poseen un vasto historial de explotación antrópica que pone en 
riesgo la conservación in situ y su utilización como RGF. Estudiar la estructura genética y los 
patrones de distribución de C. odorata en poblaciones de BST colombiano con fines de 
conservación y restauración se constituyó como el objetivo de estudio. Para ello 40 individuos 
muestreados en cinco localidades fueron caracterizadas con nueve marcadores microsatélite. 
Los individuos de C. odorata se ubicaron en dos grupos genéticos mezclados a lo largo del país, 
sin embargo, la distribución espacial del análisis de correspondencia mostró soporte para tres 
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grupos, aislando CHI y COL como grupos independientes. Los datos genéticos muestran que de 
las poblaciones colectadas, las más diversas se encuentran en el Caribe (COL) y la región 
norandina (CHI). Las proyecciones de idoneidad de nicho en el pasado soportaron la hipótesis 
del “Arco Pleistocénico”. Las proyecciones climáticas futuras (2050), sugieren el 
mantenimiento de áreas idóneas para C. odorata. Colombia alberga poblaciones naturales de 
C. odorata con prioridad de conservación alta y potencial de uso como fuente de semillas en 
procesos de restauración, con garantías de adaptación a condiciones climáticas cambiantes. 
 
Palabras clave: biogeografía, bosque seco, cedro, cambio climático, distribución histórica, 
diversidad genética. 
Abstract 
Cedrela odorata is a forest species of importance as a timber resource in furniture 
manufacturing and construction. In Colombia, natural populations are fragmented and have a 
vast history of anthropic exploitation that threatens the conservation in situ and use as FGR. 
Studying the genetic structure and distribution patterns of C. odorata in Colombian 
populations from TDF for conservation and restoration was established as the target of study. 
For this 40 individuals sampled from five locations were analyzed with nine microsatellite 
markers. Individuals of C. odorata were placed into two genetic groups mixed throughout the 
country, however, the spatial distribution of correspondence analysis showed support for 
three groups, isolating CHI and COL as independent groups. Genetic data show that, of the 
sampled populations, the most diverse are in the Caribbean (COL) and Norandinian (CHI) 
region. Projections suitability niche in the past supported the hypothesis of "Arco Pleistocene". 
Future climate projections (2050) suggest maintaining suitable areas for C. odorata. Colombia 
is home to natural populations of C. odorata high conservation priority and potential use as a 
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source of seeds in restoration processes, with guarantees of adaptation to climatic changing 
conditions. 





Cerca del 40% del área terrestre tropical y subtropical del planeta se encuentra cubierto por 
bosques de los cuales el 42% corresponde al BST (Murphy & Lugo, 1986). Colombia poseía una 
cobertura original de bosque seco cercana a los 88.828 km2 (Etter et al., 2008) ubicada en el 
cinturón árido pericaribeño (71%), el valle del río Magdalena (21%), el valle del río Cauca 
(7%) y la región Norandina y Catatumbo (1%.) (García et al., 2014), donde actualmente se 
encuentran las áreas más extensas representando tan sólo el 8% de la cobertura original. 
 
Cedrela odorata (Meliaceae) es una especie característica de los bosques secos apreciada por 
sus propiedades medicinales y ornamentales, pero principalmente por la calidad de su madera, 
lo que le otorga un elevado valor comercial y una la larga historia de explotación antrópica 
para la fabricación de muebles y la construcción (Calderon & German, 1993; Cavers et al., 2003; 
Pennington et al., 2010; Soldati et al., 2014). Se distribuye de manera natural en las tierras 
bajas de América tropical, como parte del bioma bosque seco, desde el norte de México hasta 
el norte de Argentina, y en las Antillas (Morales-Ortiz & Herrera-Tuz, 2009; Pennington, 1981). 
En Colombia, C. odorata se encuentra a lo largo de las regiones bajas y piedemonte andino, en 
bosques secundarios secos y húmedos, en elevaciones inferiores a los 2000 msnm (Cárdenas 
& Salinas, 2006). Sin embargo, la tala selectiva y la fragmentación han generado la pérdida de 
hábitat y la erosión de la estructura genética de la especie, con la consecuente pérdida de 
diversidad por factores antrópicos. C. odorata se clasifica dentro de la Lista Roja de la UICN 
como vulnerable (Soldati et al., 2014), y hace parte de las 34 especies maderables que se 
encuentran amenazadas en Colombia (en peligro - EN) (Cárdenas & Salinas, 2006). 
 
La Iniciativa 20x20 presenta un marco institucional muy oportuno para promover el uso de 
especies maderables de alto valor como C. odorata en proyectos de restauración.  Esta 
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iniciativa propone la agroforestería y reforestación natural como parte de los objetivos para 
cumplir con la tentativa de reforestar 20 millones de hectáreas en América Latina y el Caribe 
para el año 2020 (http://www.wri.org/our-work/project/initiative-20x20). El grave estado 
de conservación de C. odorata y la alta demanda de su madera sugieren una necesidad urgente 
de proponer estrategias de conservación y restauración que favorezcan el mantenimiento de 
la diversidad de la especie, su conservación in situ y la disponibilidad del recurso para 
satisfacer las necesidades de la humanidad. La calidad genética de los materiales de siembra 
es un factor clave para el éxito en los procesos de restauración de áreas perturbadas. El 
germoplasma debe poseer un alto grado de diversidad a fin de minimizar el riesgo de 
depresión por endogamia dentro de las poblaciones fundadoras y garantizar un ecosistema 
autosuficiente, con base en la variación genética adaptativa a factores bióticos y abióticos bajo 
condiciones climáticas cambiantes (Quesada et al., 2009; Thomas et al., 2014). 
 
Las preferencias de hábitat y la historia natural de los ecosistemas neotropicales reflejan los 
patrones actuales de distribución y la evolución de las especies forestales, eventos 
influenciados por los cambios climáticos históricos que derivan en la colonización de nichos 
(Caetano et al., 2008; Pennington et al., 2004). La existencia de una extensa y continua 
formación de bosque seco estacional durante el período más frío y seco de la Última Máxima 
Glaciación (UMG), ocurrido hace 18,000–12,000 AP (Prado & Gibbs, 1993 ), se sustenta bajo 
las similitudes ecológicas, estructurales y florísticas de los remanentes de bosque seco y de la 
distribución generalizada de un amplio número de especies forestales en las múltiples zonas 
fragmentadas, hipótesis conocida como “Arco Pleistocénico” (Caetano et al., 2008; González-
Carranza et al., 2008; Pennington et al., 2000; Prado & Gibbs, 1993). A pesar de las similitudes 
que sustentan la teoría del “Arco Pleistocénico”, el BST posee diversos tipos de vegetación 
adaptada a condiciones locales. Éstas adaptaciones se constituyen como un factor de 
diversificación asociado a las formas de vida y grupos funcionales dentro del ecosistema 
(García et al., 2014; Linares & Fandiño, 2009; Pennington et al., 2000).  
 
La evaluación de la diversidad genética de especies clave dentro de las poblaciones que, como 
C. odorata, han estado sometidas a la tala selectiva, facilita la identificación de regiones con 
prioridad de conservación y restauración forestal, y el mantenimiento y/o incremento de la 
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variación intraespecífica como factor determinante en la supervivencia y reproducción de la 
especie (Gillies et al., 1997; Torezan et al., 2005). La estimación de la diversidad genética de 
especies forestales a partir de marcadores microsatélite resulta en una técnica exitosa para 
comprender la historia natural y los procesos de adaptación a las condiciones climáticas 
cambiantes, tanto de las especies, como de los ecosistemas (Soldati et al., 2013). Además, 
proporciona información sobre el flujo de genes, la migración o la dispersión, el aislamiento 
genético histórico y la consecuente adaptación a condiciones ambientales locales (Thomas et 
al., 2012), lo que permite inferir la estructura genética de las poblaciones e identificar áreas de 
conservación prioritaria y fuentes de semilla para la restauración a partir de especies nativas 
capaces de establecer un ecosistema autosuficiente (Thomas et al., 2014). Por lo anterior, en 
este capítulo se identifican las áreas prioritarias de conservación in situ para poblaciones 
naturales de C. odorata, lo que facilitará la planificación de estrategias de conservación de la 
especie, además se resaltan las poblaciones con potencial oferta de material de siembra como 
fuente de semilla, basado en la cuantificación y distribución de la diversidad genética, la 
idoneidad de nicho y la biogeografía histórica de la especie, con el fin de mejorar los esfuerzos 
de restauración ecológica y favorecer los objetivos de la Iniciativa 20x20 para hacer frente a 
los eventos de cambio climático a partir de una base genética amplia en las poblaciones 
fundadoras. 
 
2.2. Materiales y métodos 
 
2.2.1. Área de estudio 
 
El muestreo se realizó en poblaciones de BST colombiano durante julio de 2014 a enero de 
2016. Las muestras fueron colectadas en los departamentos de Antioquia (La Pintada - PIN), 
Santander (Chicamocha - CHI), Sucre (Colosó - COL), Tolima (TOL) y Valle del Cauca (Palmira 
- CIAT). Los sitios fueron considerados de acuerdo al análisis de distribución histórica de C. 
odorata, con base en colecciones de herbario y en los contrastes geográficos y climáticos en las 
regiones con cobertura de BST. Otras áreas fueron muestreadas, sin embargo poblaciones 
naturales de C. odorata sólo fueron registradas en las localidades mencionadas. 
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2.2.2. Especie forestal y material vegetal 
 
El cedro (C. odorata) se encuentra dentro de los RGF del bosque seco con mayor valor 
económico por la calidad de su madera. Pertenece a la familia Meliaceae, subfamilia Cedrela y 
tribu Cedrelae (Muellner et al., 2009) y se reconoce por alcanzar entre 20 y 40 metros de altura 
y 120 cm de diámetro, corteza fisurada, foliolos glabros con ápice agudo u obtuso, hojas 
deciduas, flores blanco-verdosas, fruto maduro en temporada seca y semillas dispersas por el 
viento, localizado en tierras bajas secas y húmedas a menos de 2000 msnm (Calderon & 
German, 1993; Cavers et al., 2003b; Cavers et al., 2013).  
 
Hojas jóvenes y sanas de 40 individuos de C. odorata distribuidos en cinco localidades (Tabla 
2-1) fueron colectadas considerando una distancia mínima de 50 a 100 metros entre muestra 
para evitar la clonalidad y parentesco entre éstas (Gonzalez, 2014). Las muestras para 
procedimientos moleculares fueron colectadas en bolsas de papel, deshidratadas con sílica gel 
y almacenadas en el Laboratorio de Genética de la Conservación del IAvH en CIAT hasta el 
momento de procesarlas. Entre la información de campo se registraron datos de localidad y 
coordenadas geográficas, se colectó espécimen de herbario como referencia para cada 
individuo. 
 








2.2.3. Procedimientos moleculares 
 
Entre 80 y 100 mg de tejido foliar seco y finamente molido con el Tissue Lyser II fueron 
utilizados en la obtención de ADN a partir del método CTAB (Doyle & Doyle, 1990) modificado 
Departamento  Localidad Población Individuos 
Antioquia La Pintada PIN 11 
Santander Chicamocha CHI 13 
Sucre Colosó COL 10 
Tolima Mariquita TOL 4 
Valle del Cauca 
Centro Internacional de Agricultura 
Tropical 
CIAT 2 
Total     40 
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según Alzate-Marin et al. (2009), Novaes, Rodrigues & Lovato (2009) y Verbylaite et al. (2010) 
(Anexo 1-A). El pellet fue disuelto en 100 l de T:E [10mM Tris-HCl pH 8: 1mM EDTA pH 8] 
con ARNasa (10g/ml), visualizado en gel de agarosa (1%), cuantificado con el lector Synergy 
H1m y diluido a una concentración final de 10ng/l. 
Nueve marcadores microsatélite para cedro (Hernández et al., 2008) fueron usados en el 
estudio de diversidad genética (Tabla 2-2). Para el análisis, marcadores forward específicos 
fueron rotulados con colorante fluorescente M13 (CACGACGTTGTAAAACGAC) en la posición 
5’, complementario con un M13 universal (6-FAM, NED, VIC). Cada reacción de PCR se llevó a 
cabo en un volumen final de 15 l con buffer 1X (200 mM Tris-HCl (pH 8,4), 500 mM KCl) 
(Invitrogen®, USA), dNTP’s 0,25 mM (Promega Corp., USA), MgCl2 4 mM (Invitrogen®, USA), 
M13 Forward 0.1 pmol/l, Reverse primer 0.2 pmol/l, marcador M13 universal 0.15 pmol/l, 
Platinium® Taq 0.03U (Invitrogen®, USA) y ADN (40 ng). El mix fue suplementado con BSA 
3% y/o formamida al 2.5%. La amplificación por PCR fue realizada en termociclador Eppendorf 
Mastercycler® pro (Eppendorf, Germany) con un ciclo inicial de 2min a 95°C seguido por 15 
ciclos de 30 seg a 94°C, 30 seg a 65°C y 30 seg a 72°C con una etapa final de 35 ciclos de 15 seg 
a 94°C, 15 seg a 50°C y 45 seg a 72°C. 
 
Tabla 2-2: Nueve marcadores microsatélites polimórficos utilizados en la caracterización de 














Locus Secuencia 5' - 3' Tamaño (pb) 
N° accesión 
GenBank 
Ced2-F TTTGCTTTGAGAAACCTTGT 130 - 170 EF413962 
Ced2-R AACTTTCGAATTGGTTAAGG     
Ced18-F CAAAGACCAAGATTTGATGC 130 - 150 EF413963 
Ced18-R ACTATGGGTGGCACAACTAC     
Ced41-F TCATTCTTGGATCCTGCTAT 120 - 160 EF413964 
Ced41-R GTGGGAAAGATTGTGAAGAA     
Ced44-F ACTCCATTAACTGCCATGAA 180 - 240 EF413965 
Ced44-R ATTTTCATTCCCTTTTAGCC     
Ced54-F GATCTCACCCACTTGAAAAA 120 - 160 EF413966 
Ced54-R GCTCATATTTGAGAGGCATT     
Ced61a-F CAATCAAACCAAAAATGGAT 240 - 270 EF413967 
Ced61a-R GCAAATTAACCAGAAAAACG     
Ced65-F GAGTGAGAAGAAGAATCGTGATAGC 160 - 200 EF413968 
Ced65-R GAGGTTCGATCAGGTCTTGG     
Ced95-F ATTTTCATTCCCTTTTAGCC 190 - 250 EF413969 
Ced95-R TTATCATCTCCCTCACTCCA     
Ced131-F CTCGTAATAATCCCATTCCA 80 - 120 EF413970 
Ced131-R GGAGATATTTTTGGGGTTTT     
38 Patrones de distribución y estructura genética de Cedrela odorata y Albizia saman 




La lectura de los productos de PCR se realizó por detección laser de fluorescencia en un 
secuenciador ABI PRISM 3730 (Applied Biosystems) con un marcador estándar, GeneScan-139 
500LIZ (Applied Biosystems) en la Universidad de Cornell (Ithaca, New York). Los genotipos 
fueron medidos y anotados con base en los picos de lectura usando el programa GeneMapper 
V.4.0. (Applied Biosystems) para la obtención de la matriz de datos generada a partir del tamaño 
en pares de bases (pb) de cada alelo (Anexo 2). Los procedimientos moleculares fueron 
realizados en el laboratorio de Genética de Yuca del Centro Internacional de Agricultura 
Tropical - CIAT. 
 
2.2.4. Estructura genética y fitogeográfica 
 
La incorporación de datos moleculares al Sistema de Información Geográfica (SIG) para 
visualizar los patrones de diversidad genética de C. odorata a nivel geográfico se llevó a cabo 
siguiendo a Thomas et al. (2012). Se construyó un análisis de vecindario circular 
(neighborhoods) de 10 arcmin de diámetro (~ 18 km del ecuador) a una resolución espacial de 
30 arcseg. Las diferencias entre cada uno de los vecindarios puede considerarse como 
representativa de cada población muestreada. Cuando hubo sobreposición de muestras, los 
parámetros de diversidad genética se calcularon como si los árboles fueran parte de la misma 
población efectiva. La estimación de los parámetros genéticos tuvo en cuenta la riqueza alélica, 
el índice de diversidad de Shannon, la heterocigocidad esperada y observada, el coeficiente de 
hibridación y el número de alelos localmente comunes por locus. El sesgo muestral, producido 
por la diferencia en el número de individuos por población, fue corregido al calcular los valores 
promedio de 1000 sub-muestras del mínimo de tres árboles por celda. Conjuntamente, estos 
parámetros permiten identificar el grado de aislamiento genético (Frankel, Brown & Burdon, 
1995) y las zonas que se constituyen como refugios putativos (Thomas et al., 2012). 
 
Los datos moleculares fueron sometidos a un análisis Bayesiano usando STRUCTURE 2.3.4. 
(Pritchard, Stephens & Donnelly, 2000). El número de grupos (K) evaluados fueron ocho 
usando periodos de corrida de un millón de pasos con 10 millones de repeticiones adicionales, 
además, por cada valor de K se realizaron 10 repeticiones independientes. El método de 
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(Evanno, Regnaut & Goudet, 2005) para determinar el número de grupos genéticamente 
homogéneos (K) a través del cálculo del ΔK en STRUCTURE HARVESTER (Earl & VonHoldt, 
2011). Adicionalmente, el análisis de correspondencia de adegenet se utilizó para visualizar la 
agregación genética a nivel de población. 
 
2.2.5. Modelación de la idoneidad de nicho 
 
La determinación espacial de hábitats favorables para C. odorata bajo condiciones climáticas 
actuales, pasadas y futuras se realizó siguiendo la metodología de modelación de idoneidad de 
nicho de Thomas et al. (2012), a partir de un conjunto de algoritmos corridos en el paquete 
BiodiversityR. Para el modelo de distribución de C. odorata bajo éstas condiciones climáticas, 
se extrajeron puntos de observación adicionales de los registros de herbarios nacionales (COL, 
CUVC, VALLE, TULV) y bases de datos en línea (GBIF, TROPICOS) con el fin de obtener una 
distribución representativa de la especie en el BST colombiano. 
 
Los modelos de distribución de idoneidad fueron ajustados a las variables climáticas de 
WorldClim para los cuales se evaluó el nivel de autocorrelación entre dichas variables y los 
puntos de presencia de C. odorata, únicamente reteniendo variables no-colineares. La 
idoneidad de hábitat bajo condiciones climáticas pasadas se obtuvo con una resolución de 2.5 
arcmin usando las capas climáticas de WorldClim como variables explicativas (Hijmans et al., 
2005). La calibración de los modelos para las proyecciones en escenarios climáticos futuros en 
el período 2040-2069 (referenciado como la década 2050) se llevó a cabo con una resolución 
de 30 arcseg con base en los 19 modelos climáticos y las capas de altitud, pendiente, aspecto, 
rugosidad del terreno, dirección del flujo de agua y ocho variables edáficas, obtenidos a partir 
del ISRIC-Información Mundial del Suelo (Hengl et al., 2014): carbón orgánico, pH en H2O, % 
arena , % limo, % arcilla, capacidad de intercambio catiónico, densidad aparente y grosor de 
fragmentos >2mm. Para éstas variables se calculó una media ponderada (0-5, 5-15, 15-30, 30-
60, 60-100 cm) a fin de obtener un solo valor en una profundidad de 100 cm. 
Los algoritmos de modelación considerados en el análisis fueron máxima entropía (MAXENT), 
árboles de regresión ´boosted´ (BRT, con implementación gradual), random forests (RF), 
modelos lineares generalizados (GLM, con etapas de selección de variables explicativas), 
modelos aditivos generalizados (GAM, con etapas de selección de variables explicativas), 
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splines de regresión adaptativa multivariante (MARS), árboles de regresión (RT), redes 
neuronales artificiales (ANN), análisis discriminante flexible (FDA), máquina de soporte 
vectorial (SVM) y los algoritmos BIOCLIM. La capacidad de los algoritmos para modelar 
individualmente ambos escenarios de calibración (proyecciones pasadas y futuras) fue 
evaluada mediante los valores calibrados del Área Bajo la Curva (cAUC) y la comparación de 
estos con un modelo geográfico nulo resultante de 20 repeticiones (Hijmans, 2012), por medio 
de las pruebas de Mann-Whitney. Sólo los modelos con valores de cAUC significativamente más 
alto que el modelo nulo se mantuvieron en el ensamble del modelo usado para las 
proyecciones. Seguidamente, se calcularon los valores calibrados y no calibrados del AUC para 
todas las posibles combinaciones de los modelos retenidos. Cada combinación se construye 
como la media ponderada de sus modelos individuales, utilizando los valores cAUC 
ponderados como medida. El conjunto con los valores más altos de cAUC se consideraron como 
los más apropiados para proyectar los escenarios de las condiciones climáticas pasadas y 
futuras. 
Para la proyección de idoneidad de nicho bajo las condiciones climáticas pasadas del Holoceno 
medio y la Última Máxima Glaciación (LGM) se realizaron proyecciones para uno (ECHAM3 -
DKRZ, 1993) y dos (MIROC y CCSM - Braconnot et al., 2007) modelos climáticos, 
respectivamente. Para caracterizar las proyecciones climáticas futuras se utilizaron 30 modelos 
climáticos a escala reducida para el período 2040-2069, basado en el escenario de emisión de gases 
de efecto invernadero RCP 4.5 (representative concentration pathway) (Ramirez-Villegas & 
Jarvis, 2010). Las proyecciones del modelo se limitaron a las áreas con mayor idoneidad donde 
los puntajes de aptitud eran más altos que el umbral de sensibilidad máxima obtenida del 
modelo de calibración bajo las condiciones climáticas actuales. Para obtener un único mapa de 
los dos modelos climáticos para la LMG, se construyó un mapa con el promedio del umbral de 
idoneidad para ambos escenarios climáticos. Los mapas de idoneidad futura se construyeron 
bajo dos escenarios, uno optimista y otro pesimista, los cuales se limitaron a áreas idóneas 
identificadas por al menos la mitad de las 30 proyecciones climáticas en el umbral. Todos los 
mapas fueron editados en ArcMap 10.2.  
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2.3. Resultados 
2.3.1. Estructura genética  
La evaluación de la estructura genética de C. odorata en Structure para los individuos 
muestreados en Colombia mostró soporte para dos grupos genéticos mezclados a lo largo de 
las poblaciones (Figura 2-1), con mayor proporción de mezcla en CIAT y TOL.  
 
Figura 2-1: A) Valores de ΔK calculados para diferentes valores de K (1-6) y B) Proporciones 
bayesianas de mezcla entre árboles individuales considerando los sitios de muestreo y 
asumiendo la correlación entre frecuencias alélicas para K=2. 
El análisis de varianza molecular (AMOVA) mostró la variabilidad genética de C. odorata en 
Colombia se encuentra, en mayor proporción (81.9%), dentro de las poblaciones. La variación 
genética entre poblaciones se explica por el 18.1% de la variación total. De igual manera, los 
valores Fst para cada par de localidades muestran una baja diferenciación genética entre grupo 
de poblaciones. Solamente PIN mostró diferencias genéticas significativas (>0.1) con CHI y COL 
debido, posiblemente, al bajo flujo genético entre las poblaciones, al encontrarse CHI y COL 
como poblaciones aisladas (Figura 2-B). 
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Tabla 2-3: Valores de Fst por parejas (Nei, 1973) para las poblaciones de Cedrela odorata 
 
Población COL PIN CHI TOL 
COL 0       
PIN 0.11040629 0    
CHI 0.06456491 0.09697283 0   
TOL 0.08552696 0.05382791 0.065651619 0 
 
El ACP presenta los componentes que explican la variabilidad en la composición alélica de los 
individuos de C. odorata, por un lado la agrupación de las poblaciones MARQ (TOL) y PIN, en 
el eje 1 explica tan solo 8,8% de variabilidad en cuanto el eje 2 explica el 6,8% con menor 
variabilidad en la composición alélica de las individuos en CHI y COL. En análisis de 
correspondencia (AC) presenta una asociación entre las poblaciones MARQ (TOL) y PIN 
encontrándose mayor proximidad en los niveles de diversidad alélica entre estas. Por su parte 
COL y CHI se presentan como poblaciones independientes. El eje 1 del AC explica el 46,8% de 
la variabilidad en la composición alélica de los individuos muestreados, mientras que el eje 2 
explica el 35,1%. El análisis de correspondencia visto a nivel espacial (Figura 2-5) presenta 
tres grupos genéticos en los cuales el clúster 1 reúne los individuos del Chicamocha (CHI) como 
grupo aislado en la región Norandina, el clúster 2 acoge los individuos pertenecientes a la 
población de Colosó (COL) y clúster 3 aglomera PIN (Antioquía) y TOL (Tolima) en un único 
grupo genético, coincidiendo con el análisis de conglomerados genéticos entre poblaciones 
(Figura 2-3) 
 
Las distancias genéticas (Figura 2-3) entre las poblaciones de C. odorta colectadas en el país 
muestra tres grupos claramente definidos, uno compuesto por PIN y TOL, el segundo grupo se 
aleja notablemente y aglomera los individuos de COL y el tercero agrupa a CHI. De este modo 
las poblaciones CHI y COL se consideran grupos genéticos independientes y aislados (Figura 
2-5). El análisis de distancias genéticas concuerda con las agrupaciones del ACP y el AC (Figura 
2-2). 
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Figura 2-2: A) Análisis de Componentes Principales (ACP) de los individuos y B) Análisis de 
Correspondencia (AC) entre las poblaciones de Cedrela odorata. 
 
Figura 2-3: Dendrograma para las poblaciones de Cedrela odorata muestreadas en Colombia, 
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2.3.2. Distribución de la diversidad genética 
 
La diversidad genética de C. odorata en las poblaciones muestreadas fue estimada a partir de 
índices como la riqueza alélica (allelic richness), el coeficiente de endogamia (inbreeding 
coefficient), la heterocigocidad esperada (expected heterozygosity) y observada (observed 
heterozygosity) y el índice de diversidad de Shannon (Shannon diversity). La distribución 
espacial de los índices de diversidad genética se presenta en la Figura 2-4, estimados sobre la 
capa de idoneidad de nicho actual y la distribución histórica del BST. El número de individuos 
muestreados por población influye en la estimación de la diversidad genética, dicho fenómeno 
fue observado al comparar la riqueza alélica sin corrección del sesgo muestral y la riqueza 
alélica con el sesgo muestral corregido (Figura 2-4A y 2-4B, respectivamente). Dicho sesgo se 
encuentra directamente relacionado con el número de individuos por población, donde a 
mayor número de individuos, mayor es la estimación de la variabilidad genética. La corrección 
se realizó seleccionando el promedio de 1000 combinaciones al azar de tres árboles por 
población, por lo tanto, la población CIAT, que sólo cuenta con dos individuos, no entra en los 
análisis. 
 
La riqueza alélica (Figura 2-4B), el índice de diversidad de Shannon (Figura 2-4C) y la 
heterocigosidad esperada (Figura 2-4D) sugieren que las poblaciones de C. odorata con mayor 
diversidad se encuentran en la región Caribe (COL) y en la vertiente occidental de la Cordillera 
Oriental, en la región norandina en Chicamocha (CHI). Valores intermedios fueron observados 
al sur del valle del río Magdalena (TOL) y la menor diversidad fue registrada en la parte central 
del Valle del río Cauca, en el departamento de Antioquía (PIN). En este sentido, los mayores 
valores de heterocigosidad esperada (He) se presentaron para CHI con un promedio de~0.74, 
mientras que PIN presentó los valores más bajos (~0.56). COL en la región Caribe y TOL en el 
valle del río Magdalena presentaron valores intermedios. En cuanto a la heterocigocidad 
observada (Ho) (Figura 2-4E) CHI continua siendo la población con mayor promedio en el 
número de alelos por locus (~0.82), mientras que una tendencia al decrecimiento fue 
observada en PIN y TOL poblaciones que presentaron altos niveles de homocigosidad, estando 
COL en una situación intermedia. 
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El coeficiente de endogamia (FIS), como indicador de pérdida de biodiversidad en las 
poblaciones de C. odorata osciló en promedio entre -0.23 y 0.16 alelos por locus (Figura 2-4F). 
Para éste índice TOL y PIN se perfilan como las poblaciones con más altos niveles de 
endogamia, lo que indica un aumento en la homocigosis y la consecuente pérdida de los 
remanentes de diversidad intrapoblacional. Colosó y Chicamocha (COL y CHI) muestran 
valores intermedios estando ambas poblaciones ubicadas en áreas con nichos idóneos.  
Figura 2-4: Distribución espacial de los parámetros genéticos para C. odorata sobre las capas 
de idoneidad de nicho actual y de distribución histórica del BST colombiano: A) riqueza alélica 
sin corrección del sesgo muestral; B) riqueza alélica con corrección inicial del sesgo muestral; 
C) índice de diversidad de Shannon; D) heterocigocidad esperada; E) heterocigocidad 




Figura 2-5: Representación espacial de los grupos genéticos formados por los individuos de 
Cedrela odorata muestreados en Colombia con base en el análisis de conglomerados.  
46 Patrones de distribución y estructura genética de Cedrela odorata y Albizia saman 























2.3.3. Idoneidad de nicho 
 
Las proyecciones de idoneidad de nicho ecológico bajo la influencia del cambio climático 
pasado se presentan en la Figura 2-6. La Figura 2-6A presenta la distribución de hábitat idóneo 
de BST en Colombia para C. odorata durante el período de la Última Máxima Glaciación (LGM, 
Last Glacial Maximum). En este período la mayor proporción de área idónea se podría haber 
encontrado en la región Caribe unida por el occidente con Panamá, lo que significaría un 
importante corredor para la distribución desde el Centroamérica, y por el oriente con el 
Magdalena Medio y el valle del Río Magdalena. Por su parte, la Figura 2-6B proyecta la 
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distribución de área idónea durante Holoceno medio, en esta se observa que el cambio en las 
condiciones climáticas y el aumento de temperatura después de la glaciación generaron una 
reducción en el área de distribución idónea de C. odorata donde se observan pequeños refugios 
para algunas poblaciones, principalmente Colosó. Además nuevas regiones se proyectaron 
como áreas idóneas durante éste período, abarcando la bioregión Pacífica, cuyas condiciones 
actuales difieren completamente de las de BST. Estos modelos de distribución de idoneidad de 
nicho pasado sugieren que los patrones de distribución actual de área idónea para C. odorata 
pudieron haber tenido su origen durante la LGM de acuerdo a la superposición de áreas en 
ambos escenarios (Figura 2-4 y Figura 2-6A). 
 
Adicionalmente, los patrones de distribución de las poblaciones de C. odorata bajo condiciones 
de cambio climático pasado durante la LGM sugieren una posible conectividad entre COL y CHI 
a través de la conectividad de área entre la región Caribe y el Magdalena Medio, la cual pudo 
favorecer el flujo genético y la dispersión de semillas entre estas regiones, hipótesis que se 
refleja en el análisis de distancias genéticas (Figura 2-3). Además, es posible que dicha 
interacción se haya extendido hasta TOL, a pesar de las interrumpidas islas de área idónea que 
se proyectan desde CHI hasta TOL, y hasta PIN a través de los fragmentos idóneos que conectan 
la región Caribe con el valle del río Cauca. Dicha interacción se refleja en los niveles de alelos 
localmente comunes (ALC) cuyos más altos valores (alelos en menos del 25% de todas las 
celdas con una frecuencia mayor a 5% por celda) se comparten entre COL y CHI, con niveles 
intermedios para PIN y los más bajos niveles en TOL. 
 
Las proyecciones climáticas futuras (2050) podrían tener un marcado efecto sobre la 
distribución de nicho para las poblaciones de C. odorata con una reducción considerable de las 
áreas idóneas para el establecimiento de la especie. Sin embargo, aún en el peor de los 
escenarios (Figura 2-7B), el área que puede permanecer idónea para el crecimiento o 
establecimiento de C. odorata es considerablemente similar al área de distribución actual 
(Figura 2-4). Sin embargo, una notable disminución en la continuidad de estas áreas en las 
proyecciones futuras es evidente, mostrándose una pérdida de remanente que pueden 
tornarse en áreas inadecuadas para C. odorata. Pese a esto, las regiones que albergan las 
poblaciones CHI, TOL y COL se constituyen como áreas idóneas para la conservación in situ del 
cedro (Figura 2-7). 
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Figura 2-6: Modelos de distribución de idoneidad de nicho para Cedrela odorata durante A) la 
Última Máxima Glaciación (LGM, ~21,000AP) y B) el Holoceno medio (~6,000AP) en 












Figura 2-7: Idoneidad de nicho futuro (2050) para C. odorata donde se muestran las áreas 
adecuadas para al menos 1 (a) y 15 (b) de los 31 modelos climáticos proyectados a futuro, en 













La diferenciación genética entre poblaciones de C. odorata colectadas en Colombia fue baja, ya 
que sólo se identificaron dos grupos genéticos en el país que se encuentra mezclados en 
proporciones variables en las diferentes poblaciones (Figura 2-1). En línea con lo anterior, a 
nivel intrapoblacional, los valores de diversidad genética fueron mayores (81.9%), como 
sucedió en poblaciones argentinas de Cedrela balansae, las cuales presentaron bajos pero 
significativos niveles de variabilidad genética entre poblaciones, siendo mayores a nivel 
intrapoblacional (Soldati et al., 2013). El estudio de la diversidad genética de C. odorata en 
Costa Rica mostró que las poblaciones se diferenciaron en dos grupos genéticos 
correlacionados con las preferencias de hábitat húmedo y seco, concentrando la mayor 
diversidad en los individuos de ecotipo seco pero con niveles generales de diversidad bajos 
para las poblaciones individuales (Cavers, Navarro & Lowe, 2003a). 
 
La estructura genética de las poblaciones forestales se encuentra estrechamente relacionada 
con el sistema de polinización de las especies (Duminil et al., 2007) el cual puede ser vulnerable 
a la fragmentación de hábitat en función de la dependencia y/o especialización de los 
polinizadores en especies autoincompatibles (Aguilar et al., 2006). Los procesos de 
deforestación, degradación de hábitat y tala selectiva eliminan la variabilidad, interrumpen el 
flujo de genes y favorecen el aislamiento y la endogamia con una consecuente reducción de la 
diversidad genética en especies forestales tropicales (Bawa & Dayanandan, 1998). C. odorata 
es una especie forestal monoica, de polinización cruzada cuyos agentes polinizadores son 
insectos pequeños y posee semillas dispersadas por el viento (Cavers et al., 2013). Soldati et 
al. (2013) reportan diversos trabajos en los cuales existe una correlación directa entre la tala 
intensiva y los bajos niveles de diversidad genética en la familia Meliaceae, siendo más bajos 
en poblaciones remanentes que en áreas no perturbadas. Los bajos niveles de diversidad se 
asocian a altos coeficientes de endogamia, los cuales aumentan la homocigosidad de 
poblaciones aisladas por los procesos de fragmentación. En Colombia se encontró que los 
individuos de C. odorata se distribuyen principalmente en remanentes de bosque y en 
mosaicos de producción agropecuaria, y menos frecuente en bosques continuos, siendo una 
situación similar a la reportada en Costa Rica (Soldati et al., 2014). Este hecho favorece el 
incremento paulatino en los niveles de endogamia como se presenta en la Figura 2-4F.  
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Los índices de diversidad genética indican que CHI y COL son poblaciones que poseen los más 
altos valores de diversidad genética a nivel intrapoblacional, encontrándose como poblaciones 
aisladas con niveles intermedios en el coeficiente de endogamia lo que se traduce en una 
vulnerabilidad creciente por los procesos de fragmentación. Por el contrario, TOL y PIN son 
poblaciones aisladas geográficamente por la cordillera de los Andes Centrales, pero que 
comparten los niveles de diversidad estableciéndose como un grupo genético (Figuras 2-3 y 2-
5). 
 
La mezcla genética y la falta de correlación con el origen geográfico entre TOL y PIN podría 
tener inicio en los procesos de dispersión antrópica y/o natural de semillas de C. odorata, o en 
su sistema reproductivo, por ser una especie de polinización cruzada para la cual se ha 
reportado probabilidad de contacto a grandes distancias inter poblacionales (∼180 km) 
(Cavers et al., 2003a). A pesar de éstas características y de la conectividad entre el área 
idoneidad para la distribución de C. odorata entre CHI y TOL no se encontró correlación 
genética entre estas poblaciones. Esto podría explicarse por la diferencia en las condiciones 
ambientales del BST en ambas localidades, siendo más extremas en el Chicamocha por lo que 
se podrían generar variaciones ecotípicas en relación a la interacción genotipo-ambiente. 
Condiciones similares fueron registradas para árboles de C. odorata en Costa Rica donde 
experimentos controlados indicaron que las adaptaciones al medio ambiente tienen una base 
genética preestablecida y que la diferenciación ecotípica se puede producir a nivel 
intraespecífico (Cavers et al., 2003b). El aislamiento reproductivo de CHI y COL podría 
asociarse a una reducción en el tamaño de las poblaciones lo que, como se reportó para 
Swietenia macrophylla (Meliaceae), puede provocar una pérdida de variabilidad genética 
debido al aumento en los niveles de endogamia (Céspedes et al., 2003). Por otro lado, los altos 
valores de ALC durante las condiciones climáticas pasadas confirman el aislamiento 
prolongado y la adaptación a las condiciones locales de las poblaciones CHI y COL. 
 
Los datos de diversidad genética asociados a los modelos de distribución complementan la 
información y los perfiles genéticos entre y dentro de las poblaciones (Soldati et al., 2013), 
además los modelos de distribución de especies favorecen los procesos de conservación y 
restauración de los recursos genéticos forestales nativos y amenazados (Thomas et al., 2014). 
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Algunas especies de la familia Meliacea, entre estas C. odorata, han sido afectadas por la 
sobreexplotación antrópica debido a la calidad de su madera y la extracción selectiva de 
genotipos élite (Soldati et al., 2013). Las prácticas insostenibles en la utilización de los recursos 
forestales y la pérdida de hábitat presentan el modelo de distribución de especies como una 
herramienta valiosa en el estudio de la diversidad genética de poblaciones de Cedrela en 
peligro y como guía en los planes de manejo y conservación (Cavers et al., 2003b; Soldati et al., 
2014) 
 
Los procesos de restauración deben favorecer el mantenimiento de las poblaciones en el 
tiempo, con base en la variabilidad genética y su capacidad de adaptación a las condiciones 
ambientales cambiantes (Thomas et al., 2014). Los modelos de idoneidad de nicho bajo 
condiciones climáticas futuras proyectan el mantenimiento de áreas idóneas para la 
distribución de C. odorata, tanto en el escenario optimista como en el pesimista (Figura 2-7). 
En este sentido, los esfuerzos de conservación y restauración de las poblaciones colombianas 
de C. odorata no estarían severamente afectados por los cambios en las condiciones climáticas 
en el período 2040-2069. Sin embargo, especial atención debe prestarse a los procesos de 
transferencia de semillas entre las poblaciones muestreadas, pues los grupos genéticos 
identificados a nivel espacial por el análisis de correspondencia (Figura 2-5) sugieren que la 
transferencia de germoplasma sería viable solo entre TOL y PIN, poblaciones que se 
constituyen como un grupo genético. Para las demás poblaciones se requiere de ensayos de 
procedencia con semilla de diversas localidades que garanticen la adaptación del 
germoplasma a las condiciones locales. Dichas pruebas garantizaría la identificación de fuentes 
de germoplasma con capacidad adaptativa al sitio que se desea restaurar y el rango geográfico 
de desplazamiento de material de siembra dentro de los límites de tolerancia ecológica 
(Thomas et al., 2014). 
 
El modelo de idoneidad de nicho bajo condiciones climáticas pasadas de la LGM presenta, en 
comparación con el área actual, una extensa y generalizada región idónea para la distribución 
de C. dorata, principalmente en la región Caribe (Figura 2-6A). La distribución ampliada y con 
múltiples conexiones entre los núcleos de distribución actual del BST tuvo lugar en el período 
más seco y frío del Pleistoceno, esta hipótesis es conocida como “Arco Pleistocénico” y se 
sustenta en la distribución generalizada de especies forestales en remanentes aislados de 
bosque seco (Pennington et al., 2004; Pennington et al., 2000; Prado & Gibbs, 1993). La 
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distribución de idoneidad de nicho durante la LGM y el Holoceno para C. odorata soportan la 
hipótesis del “Arco Pleistocénico” y además se presenta como el período en el cuál 
posiblemente se dio origen a las formaciones actuales de remanentes de BST donde se 
distribuye la especie. La idoneidad de nicho para C. odorata durante el Holoceno medio 
presenta la bioregión Chocó como área idónea para la distribución de la especie durante este 
período, este fenómeno se explica a través de la historia de colonización de C. odorata en la 
cual, los procesos de diversificación en Sur América favorecieron la aparición de un ecotipo 
adaptado a zonas húmedas y cuyo origen se identificó tras la última máxima glaciación (hace 
21.000 años) en la región húmeda del Chocó biogeográfico próximo a Colombia (Cavers et al., 
2003b). 
 
Con base en la distribución especial de la heterocigosidad observada y el coeficiente de 
endogamia se identificó a CHI como una población con prioridad de conservación, por los altos 
índices de diversidad. PIN y TOL muestran prioridad en los procesos de restauración dados los 
altos e intermedios niveles de homocigosidad (Figura 2-4E) y los altos índices de endogamia 
(Figura 2-4F). COL a pesar de ser una población aislada tiene prioridad intermedia, con alta 
diversidad con potencial uso como acervo genético en los procesos de restauración de 
poblaciones con altos niveles de homocigosidad.  
 
La estimación y distribución de la diversidad genética de C. odorata podría considerarse 
representativa del estado actual de este RGF en Colombia, considerándose crítico dada la baja 
representatividad de la especie en el BST y al grado de aislamiento de la mitad de las 
poblaciones. Por lo anterior los procesos de conservación, restauración y mantenimiento de 
las poblaciones colombianas de C. odorata se hace urgente a fin de garantizar el uso sostenible 
y su mantenimiento como recurso biológico. Por las razones anteriores, el presente trabajo se 
perfila como una base que apoya la iniciativa de restauración de 20 millones de hectáreas 
degradadas en América Latina y el Caribe para el año 2020 (http://www.wri.org/our-
work/project/initiative-20x20). En este sentido, C. odorata se convierte en un modelo, no sólo 
por ser una especie altamente demandada en la industria maderera sino también por el grado 
de amenaza en el que se encuentran las poblaciones naturales. Además, las proyecciones de 
idoneidad de nicho futuro (Figura 2-7) favorecen el desarrollo de estrategias de manejo de la 
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especie en Colombia, a fin de aumentar la variación genética adaptativa con una mínima 
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Resumen 
La Iniciativa 20x20 propone el establecimiento de sistemas agroforestales para la restauración 
de tierras y conservación de especies arbóreas en Latinoamérica y el Caribe. Albizia saman es 
un forestal nativo del bosque seco usado en sistemas silvopastoriles por la producción de 
sombra y vainas palatables. La tala de bosque para la ampliación de la frontera agropecuaria 
ha disminuido la presencia de forestales encontrándose como árboles aislados en pasturas. 
Por esta razón, establecer los patrones de distribución y la estructura de la diversidad genética 
de A. saman con fines de conservación y restauración fue el objetivo de estudio. La diversidad 
genética se estimó en 13 poblaciones en bosque seco colombiano con 12 marcadores 
microsatélites. Se encontraron dos grupos genéticos, uno agrupa los individuos del Patía y 
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otro, una mezcla genética de tres subgrupos en el resto del país. La mayor diversidad de A. 
saman se concentra en el valle interandino del río Cauca en Antioquia (SFE) y Valle del Cauca 
(MAT). Las proyecciones de idoneidad de nicho bajo condiciones climáticas de la LGM y el 
Holoceno medio soportaron la hipótesis del “Arco Pleistocénico”. Las proyecciones bajo 
condiciones futuras indican el mantenimiento de áreas idóneas para la distribución de la 
especie. Colombia cuenta con poblaciones naturales de A. saman distribuidas en BST, idóneas 
para la utilización como fuente de germoplasma en el establecimiento de sistemas 
silvopastoriles y procesos de restauración ecológica para la conservación de la especie y el 
bioma, favoreciendo el manejo ambiental y productivo. 
 
Palabras clave: agroforestería, bosque seco, riqueza alélica, reforestación, samán. 
Abstract 
The Initiative 20x20 proposes the establishment of agroforestry systems for land restoration 
and conservation of tree species in Latin America and the Caribbean. Albizia saman is a native 
tree from dry forest used in silvopastoral systems for production of shadow and palatable 
pods. Forest clearing for the expansion of the agricultural frontier has reduced the presence of 
trees found as isolated individuals in pastures. For this reason, establishing distribution 
patterns and structure of the genetic diversity of A. saman for conservation and restoration 
was the aim of study. Genetic diversity was estimated at 13 locations in Colombian dry forest 
with 12 microsatellite markers. Two genetic groups were found, one group the Patia samples 
and other a genetic mixture of three subgroups in the rest of the country. The greatest diversity 
of A. saman is concentrated in the Andean valley of Cauca river in Antioquia (SFE) and Valle 
del Cauca (MAT). Projections habitat suitability under climatic conditions of the LGM and mid-
Holocene supported the hypothesis of "Arco Pleistocene". The projections under future 
conditions indicate maintaining suitable areas for the distribution of the species. Colombia has 
natural populations of A. saman distributed TDF, suitable for use as a source of germplasm in 
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establishing silvopastoral systems and ecological restoration processes for the conservation 
of the species and biome, promoting environmental and productive management. 
 




El samán (Albizia saman: Fabaceae) es una de las especies arbóreas nativas del BST valorado 
por sus propiedades medicinales (Leonard & Sherratt, 1967), su uso en la industria de la goma 
(Subansenee, 1994) y en la fabricación de muebles y artesanías (Escalante, 1997). Sin embargo 
el mayor uso e interés comercial de A. saman se genera por su aprovechamiento en sistemas 
silvopastoriles, pues su rápido crecimiento y la espesura del follaje proporciona sombra para 
el ganado y mejora la productividad de las praderas, además de produce vainas alimenticias 
(Bautista et al., 1990; Durr, 2001). Fabaceae se constituye como una de las familias forestales 
de mayor ocurrencia en el BST y entre sus especies, A. saman se caracteriza por su distribución 
natural en los trópicos seco de América, incluyendo el sur de México, el norte de América del 
Sur y Bolivia (Casante et al., 2002; Durr, 2001). Además, la alimentación del ganado con vainas 
de samán favoreció la introducción de la especie en la región insular, dispersándose por las 
Islas del Caribe (Allen & Allen, 1981).  
 
En Colombia se registran 124 especies forestales de Fabaceae, de las cuales 58 se encuentran 
bajo algún grado de amenaza (Cárdenas & Salinas, 2006). En el país, estas amenazas están 
basadas en la intensa transformación a campos agrícolas y pecuarios desde tiempos 
precolombinos (Etter et al., 2008; Murphy & Lugo, 1986) lo que ha generado pequeños 
remanentes altamente fragmentados que albergan especies forestales de BST (García et al., 
2014). Se estima que la región neotropical alberga ca. de 1’048,700 km2 de remanentes de 
bosque seco de los cuales 54,2% se ubican en América del Sur. Sin embargo, el BST es uno de 
los ecosistemas más amenazados en la región tropical (Janzen, 1988) ya que aproximadamente 
el 97% del área total se encuentra en riesgo por el cambio climático, la fragmentación de 
hábitat, los incendios, el incremento en la densidad de población humana y la conversión de 
bosque en tierras productivas (Miles et al., 2006). A pesar de la alta capacidad reproductiva de 
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árboles aislados de A. saman, la fragmentación del bioma afecta la diversidad genética y el vigor 
de la progenie (Cascante et al., 2002) factores fundamentales para garantizar el éxito en los 
esfuerzos de restauración. 
 
La identificación de especies con valor socioeconómico y cultural y con prioridad de 
conservación como A. saman va más allá de la delimitación de poblaciones, es necesario 
conocer la estructura y diversidad genética de las mismas (Thomson et al., 2001), como base 
para la constitución del germoplasma fundador en programas de conservación y restauración. 
Mantener la variación genética adaptativa de las especies forestales se convierte en una de las 
prioridades en los procesos de restauración (Thomas et al., 2014), reestableciendo así los 
procesos ecológicos y la autoorganización de poblaciones funcionales (Garzón et al., 2014). 
 
El mantenimiento de la diversidad de los RGF requiere de ecosistemas estables y bosques 
resilientes que aseguren el flujo de servicios ambientales y la satisfacción de las necesidades 
humanas por parte del BST (Alfaro et al., 2014). Cuantificar dicha diversidad genética con base 
en marcadores codominantes y altamente polimórficos como los microsatélites o SSR (Evanno 
et al., 2005) permite evaluar la adaptación de poblaciones e identificar zonas genéticas como 
unidades de gestión (Azpilicueta et al., 2013) a fin de asegurar un proceso de restauración de 
la diversidad génica forestal exitoso en el tiempo (Thomas et al., 2014), sin que los cambios en 
las condiciones climáticas sean un factor limitante. 
 
Los cambios climáticos históricos influyen en los eventos de colonización, distribución actual, 
preferencias de hábitat y evolución de las especies forestales y de los ecosistemas vegetales 
(Caetano et al., 2008; Pennington et al., 2004). Con base en esto ha surgido la hipótesis del 
“Arco Pleistocénico”, que considera los patrones de distribución de remanentes de BST como 
reflejo de una extensa y continua formación del bioma durante el período más seco de la última 
máxima glaciación (18,000–12,000 AP), hipótesis basada en la distribución extensiva de un 
amplio número de especies forestales en áreas disyuntas de bosque seco estacional en el 
neotrópico (Prado & Gibbs, 1993). De este modo, se considera que la respuesta de las especies 
al cambio climático pasado es el reflejo de la dinámica de los ecosistemas en el futuro (Caetano 
et al., 2008) de acuerdo al comportamiento, adaptación y tolerancia ambiental de cada especie.  
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El análisis de diversidad espacial de especies forestales facilita identificar la contribución de 
factores geográficos, bioclimáticos y culturales en la distribución actual de los patrones 
genéticos de las especies (Thomas et al., 2012). Al mismo tiempo, la identificación de perfiles 
de diversidad genética a partir de la combinación de datos genéticos con modelos de 
distribución (Azpilicueta et al., 2013) favorece la selección de fuentes de germoplasma forestal 
con fines de restauración basado en la interacción entre el genotipo y las condiciones 
ambientales actuales y futuras, siendo así el modelo de distribución de especies forestales una 
herramienta favorable para la elección de fuentes de semilla (Thomas et al., 2014). La 
conservación y restauración de especies forestales como A. saman, con valor socieconómico y 
cultural por su aprovechamiento en sistemas silvopastoriles, se enmarca dentro de la Iniciativa 
20x20 ya que prevé la agroforestería como uno de los esfuerzos en el proceso de cambiar la 
dinámica de degradación de tierras en América Latina y el Caribe, proponiendo la restauración 
de 20 millones de hectáreas para el año 2020 (http://www.wri.org/our-
work/project/initiative-20x20). 
 
De manera general, el objetivo del presente capítulo es determinar las áreas prioritarias de 
conservación in situ y de restauración en poblaciones naturales de A. saman con el fin de 
favorecer la planificación de estrategias de conservación de la especie. Además se resaltan las 
poblaciones con potencial oferta de material de siembra como fuente de semilla, basado en la 
cuantificación y distribución de la diversidad genética, lo que permitirá mejorar los esfuerzos 
de restauración ecológica a fin de favorecer los objetivos de la Iniciativa 20x20, hacer frente a 
los eventos de cambio climático y favorecer la recuperación de un bioma altamente degradado 
a partir de una base genética amplia en las poblaciones fundadoras. 
 
3.2. Materiales y métodos 
3.2.1. Área de estudio 
 
Entre julio de 2014 y enero de 2016 se realizaron muestreos a lo largo de remanentes de 
bosque seco tropical distribuidos en Colombia. El análisis de distribución histórica de Albizia 
saman permitió identificar, a través de colecciones de herbario, los sitios de colecta. Se 
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visitaron los departamentos de Antioquia, con poblaciones en Ituango (ITU), La Pintada (PIN) 
y Santafé de Antioquia-Cotové (SFE-COT); Bolívar, con una población en Zambrano (ZAM); 
Cauca, con una población en el Patía (PAT); Huila, con una población en el Tatacoa (TAT); 
Magdalena, con poblaciones en la Zona de Amortiguamiento del Tayrona (ZAT) y (SENA); 
Santander, donde se localizó una población en Chicamocha (CHI); Sucre, con una población en 
Colosó (COL) y Valle del Cauca, con poblaciones en Mateguadua (MAT), La Paila (PAI), Pradera 
(PRAD). En total se identificaron 13 zonas de ocurrencia de A. saman en bosque seco 
colombiano. 
 
3.2.2. Especie forestal y material vegetal 
 
El samán (A. saman) es una especie nativa del BST la cual es ampliamente valorada como 
recurso genético por su uso potencial en sistemas silvopastoriles, principalmente. A nivel 
taxonómico, la especie se ubica dentro de la familia Fabaceae, subfamilia Mimosoideae, tribu 
Ingeae, teniendo como sinónimo principal a Samanea saman (Jacq.) Merr.) 
(http://www.theplantlist.org). En su morfología el samán se reconoce por su corteza 
exfoliante y lisa, folíolos glabros y brillantes en la superficie adaxial, nectarios entre los pares 
de pinnas y no en la base del pecíolo, brácteas florales que cubren los botones, inflorescencia 
aglomerada de 22 a 25 flores, estambres largos, rojo y blanco, y un estilo solitario en el centro 
(Cascante et al., 2002; Zapater et al., 2011), con una distribución en los trópicos secos 
americanos, de común ocurrencia en el BST (Casante et al., 2002; Pennington et al., 2000). 
 
El material vegetal para los procedimientos moleculares se obtuvo de hojas jóvenes de 100 
individuos de A. saman en trece poblaciones distribuidas en remanentes de bosque seco en 
Colombia (Tabla 3-1). La distancia mínima considerada entre muestras fue de 50 a 100 metros 
a fin de evitar el parentesco entre estas (Gonzalez, 2014). Las muestras para cada individuo se 
colectaron en bolsas de papel kraft, se deshidrataron con sílica gel y se almacenaron en el 
banco de tejidos del Laboratorio de Genética de la Conservación del IAvH en CIAT. Para cada 
individuo se colectó espécimen de herbario como referencia y se registraron datos de localidad 
y coordenadas geográficas. 
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Tabla 3-1: Localidades de colecta y número de individuos de Albizia saman 
Departamento  Localidad Población Individuos 
Antioquia Cotové COT 1 
  Ituango ITUA 10 
  Santafé SFE 6 
  La Pintada PIN 11 
Bolívar  Zambrano ZAM 14 
Cauca Patía PAT 12 
Huila Tatacoa TAT 6 
Magdalena Santa Marta SENA 7 
  Zona de amortiguamiento del Tayrona ZAT 3 
Santander Chicamocha CHI 5 
Valle del Cauca Mateguadua MAT 10 
  La Paila PAI 12 




3.2.3. Procedimientos moleculares 
 
Para la extracción de ADN de A. saman se utilizaron 80 mg de tejido foliar seco y finamente 
molido con el Tissue Lyser II a partir del método CTAB (Doyle & Doyle, 1990) modificado según 
Alzate-Marin et al. (2009), Novaes, Rodrigues & Lovato (2009) y Verbylaite et al. (2010) 
(Anexo 1-B). El pellet fue disuelto en 100 l de T:E [10mM Tris-HCl pH 8: 1mM EDTA pH 8] 
con ARNasa (10g/ml), visualizado en gel de agarosa (1%), cuantificado con el lector Synergy 
H1m y diluido a una concentración final de 10ng/l. 
 
Doce marcadores microsatélite específicos para samán (Kasthurirengan et al., 2013) fueron 
usados en el estudio de diversidad genética en Colombia (Tabla 3-2). Para el análisis, 
marcadores forward fueron rotulados con colorante fluorescente M13 
(CACGACGTTGTAAAACGAC) en la posición 5’, complementario con un M13 universal (6-FAM, 
NED, VIC). Cada reacción de PCR se llevó a cabo en un volumen final de 15 l con buffer 1X 
(200 mM Tris-HCl (pH 8,4), 500 mM KCl) (Invitrogen®, USA), dNTP’s 0,25 mM (Promega Corp., 
USA), MgCl2 4 mM (Invitrogen®, USA), M13 Forward 0.1 pmol/l, Reverse primer 0.2 pmol/l, 
marcador M13 universal 0.15 pmol/l, Platinium® Taq 0.03U (Invitrogen®, USA) y ADN (40 
ng). El mix fue suplementado con BSA 3% y/o formamida al 2.5%. La amplificación por PCR 
fue realizada en termociclador Eppendorf Mastercycler® pro (Eppendorf, Germany) con un 
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ciclo inicial de 2min a 95°C seguido por 15 ciclos de 30 seg a 94°C, 30 seg a 65°C y 30 seg a 
72°C con una etapa final de 35 ciclos de 15 seg a 94°C, 15 seg a 50°C y 45 seg a 72°C. 
 
Tabla 3-2: Doce marcadores microsatélites polimórficos utilizados en la caracterización de 
Albizia saman. El tamaño indica el número en pares de bases (pb) de los alelos en cada locus. 
Locus Secuencia 5' - 3' Tamaño (pb) 
N° accesión 
GenBank 
Ssa1-60 F ACCTTCAGCTCATTTGGGATC 240/258 GU229863 
Ssa1-60 R CAACAGGGAGACGGTGGTAAT     
Ssa 2-15 F TTAAAAGGTTTAATGATCTGTGC 216/232 GU229866 
Ssa 2-15 R CTTAGCGTTATGTCTTGGGT     
Ssa 2-45 F AATTTCACCTCCAGCTTCGT 221/231 GU229879 
Ssa 2-45 R AACATTCCAACTACTCCCTTT     
Ssa 2-62 F TTGCGTGATGAAGCCCCAAATA 416/442 GU229861 
Ssa 2-62 R TACCCACTCATGCAGTGAGATGTTC     
Ssa 3-50 F ACGTCGTAAACCCAATCCTC 264/288 GU229868 
Ssa 3-50 R CATGGCAACCAAAGCTGTTA     
Ssa 2-26 F TTCCTGTCAGACAGGCCATT 425/455 GU229880 
Ssa 2-26 R TCTTGCATGTAAGGTTTCCGTGG     
Ssa1-62 F AACTTCTCGGACTCATCTCAT 218/226 GU229873 
Ssa1-62 R GATTTGTCCAACTAAAATACCT     
Ssa2-25 F CTTTCAAGGGCACGATGGAC 193/202 GU229877 
Ssa2-25 R TGCCACCTGATGTTATTGTATGG     
Ssa2-39 F CCAGCCCATCCAACAACATA 128/153 GU229862 
Ssa2-39 R TACAACAAATCCCAGCCACT     
Ssa2-60 F TTATGTCTTTATGGCTCCTG 353/399 GU229878 
Ssa2-60 R GGTTTCATGGCTAAGATTGA     
Ssa5-58 F TGGGTGCGTGCAGTGAAACT 346/364 GU229875 
Ssa5-58 R TGGACCAGGCACATGGAGTG     
Ssa5-66 F CCCTTTATCTCCTTCCTTCG 102/130 GU229870 
Ssa5-66 R TCACCATCACCACTGCCGTC     
 
3.2.4. Estructura genética y fitogeográfica 
 
Los patrones de distribución de la diversidad genética de A. saman fueron elucidados a partir 
de la incorporación de datos moleculares al Sistema de Información Geográfica (SIG), 
siguiendo a Thomas et al. (2012). Los análisis de vecindario circular (neighborhoods) fueron 
construidos con un diámetro de 10 arcmin (~ 18 km del ecuador) a una resolución espacial de 
30 arcseg, cuyas diferencias son representativas de cada población. Los parámetros genéticos 
estimados fueron la riqueza alélica, el índice de diversidad de Shannon, la heterocigocidad 
esperada y observada, el coeficiente de endogamia y el número de alelos localmente comunes 
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por locus. Cuando se presentó el caso de sobreposición de muestra, los parámetros se 
calcularon para una población efectiva. Además, la corrección del sesgo muestral, producido 
por la diferencia en el número de individuos colectados en cada población, se realizó al calcular 
los valores promedio de 1000 sub-muestras para un mínimo de tres árboles por celda. Por lo 
anterior, la localidad COT, con sólo un individuo, se excluyó de los análisis de distribución. 
Conjuntamente, estos parámetros permiten identificar el grado de aislamiento genético 
(Frankel et al., 1995) y las zonas que se constituyen como refugios putativos de diversidad 
(Thomas et al., 2012). 
 
Los análisis genéticos se realizaron con base en el método análisis Bayesiano usando 
STRUCTURE 2.3.4. (Pritchard et al., 2000). Se evaluaron 8 grupos (K) con un período de corrida 
de un millón de pasos con 10 millones de replicaciones y 10 repeticiones independientes por 
cada valor de K. El número de grupos genéticamente homogéneos (K) se determinó a partir 
del método de Evanno et al. (2005) a través del cálculo del ΔK en STRUCTURE HARVESTER 
(Earl & VonHoldt, 2011). Además, la agregación genética a nivel de población se visualizó a 
partir del análisis de correspondencia de adegenet (Jombart, 2008). 
 
Análisis genéticos complementarios tales como aislamiento por distancia, FST (Nei, 1973) y 
AMOVA (Excoffier, Smouse, & Quattro, 1992) se llevaron a cabo en R con los paquetes adegenet 
and poppr versión 2.0.2 (Kamvar, Tabima, & Grünwald, 2014). 
 
3.2.5. Modelación de la idoneidad de nicho 
 
La idoneidad de nicho bajo condiciones climáticas actuales, pasadas y futuras permitió la 
identificación espacial de hábitats favorables para A. saman siguiendo a Thomas et al. (2012). 
La modelación de distribución se realizó con base en diferentes algoritmos a través de los 
paquetes de BiodiversityR y los puntos de observación en campo más los obtenidos en 
herbarios nacionales (COL, CUVC, VALLE, TULV) y bases de datos en línea (GBIF, TROPICOS), 
lo que permitió abarcar una distribución representativa de A. saman en el país. 
 
Los modelos de distribución de idoneidad se ajustaron a las variables climáticas de WorldClim, 
para lo cual se evaluó el nivel de autocorrelación entre éstos y los puntos de presencia de A. 
saman, reteniendo las variables no-colineales. La idoneidad de hábitat bajo condiciones 
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climáticas pasadas se obtuvo con una resolución de 2.5 arcmin, usando las capas climáticas de 
WorldClim como variables explicativas (Hijmans et al., 2005). Las proyecciones climáticas 
futuras para el período 2040-2069 referenciado como la década 2050 se realizó con una 
resolución de 30 arcseg con base en los 19 modelos climáticos y las capas de altitud, pendiente, 
aspecto, rugosidad del terreno, dirección del flujo de agua y ocho variables edáficas, obtenidos 
a partir del ISRIC-Información Mundial del Suelo (Hengl et al., 2014): carbón orgánico, pH en 
H2O, % arena , % limo, % arcilla, capacidad de intercambio catiónico, densidad aparente y 
grosor de fragmentos >2mm. Para éstas variables se calculó una media ponderada (0-5, 5-15, 
15-30, 30-60, 60-100 cm) a fin de obtener un solo valor en una profundidad de 100 cm. 
 
Los algoritmos de modelación considerados en el análisis fueron máxima entropía (MAXENT), 
árboles de regresión ´boosted´ (BRT, con implementación gradual), random forests (RF), 
modelos lineares generalizados (GLM, con etapas de selección de variables explicativas), 
modelos aditivos generalizados (GAM, con etapas de selección de variables explicativas), 
splines de regresión adaptativa multivariante (MARS), árboles de regresión (RT), redes 
neuronales artificiales (ANN), análisis discriminante flexible (FDA), máquina de soporte 
vectorial (SVM) y los algoritmos BIOCLIM. La capacidad de los algoritmos para modelar 
individualmente ambos escenarios de calibración (proyecciones pasadas y futuras) fue 
evaluada mediante los valores calibrados del Área Bajo la Curva (cAUC) y la comparación de 
estos con un modelo geográfico nulo resultante de 20 repeticiones (Hijmans, 2012), por medio 
de las pruebas de Mann-Whitney. Sólo los modelos con valores de cAUC significativamente más 
alto que el modelo nulo se mantuvieron en el ensamble del modelo usado para las 
proyecciones. Seguidamente, se calcularon los valores calibrados y no calibrados del AUC para 
todas las posibles combinaciones de los modelos retenidos. Cada combinación se construye 
como la media ponderada de sus modelos individuales, utilizando los valores cAUC 
ponderados como medida. El conjunto con los valores más altos de cAUC se consideraron como 
los más apropiados para proyectar los escenarios de las condiciones climáticas pasadas y 
futuras. 
 
Las proyecciones de idoneidad de nicho bajo las condiciones climáticas pasadas del Holoceno 
medio y la Última Máxima Glaciación (LGM) se realizaron con base en uno (ECHAM3, DKRZ, 
1993) y dos (MIROC y CCSM, Braconnot et al., 2007) modelos climáticos, respectivamente. Las 
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proyecciones climáticas futuras se caracterizaron con base en 30 modelos climáticos a escala 
reducida para el período 2040-2069, apoyadas en el escenario de emisión de gases de efecto 
invernadero RCP 4.5 (representative concentration pathway) (Ramirez-Villegas & Jarvis, 
2010). Las proyecciones del modelo se limitaron a las áreas con mayor idoneidad donde los 
puntajes de aptitud eran más altos que el umbral de sensibilidad máxima obtenida del modelo 
de calibración bajo las condiciones climáticas actuales. Un mapa promedio del umbral de 
idoneidad fue construido a fin de obtener un único mapa para la LMG. Los mapas de idoneidad 
futura se generaron bajo un escenario optimista y otro pesimista los cuales se limitaron a áreas 
idóneas identificadas por al menos la mitad de las 30 capas de emisión de gases efecto 




3.3.1. Estructura genética  
 
El análisis de estructura genética de poblaciones mostró una repartición inicial de los 
individuos muestreados en dos grupos (Figura 3-1A). Una primera y diferenciada población 
agrupa la diversidad genética de los individuos colectados en el valle del Río Patía (PAT) 
(Figura 3-2A). El segundo grupo contiene los individuos muestreados en el resto del país (ITU, 
PIN, SFE, COT, ZAM, TAT, ZAT, SENA, CHI, MAT, PAI y PRAD). Un nuevo análisis de estructura 
genética se realizó en la segunda población (excluyendo PAT) con el fin de detectar subgrupos. 
Para éste, el ΔK indica que existen tres grupos genéticos mezclados en el resto del país (Figura 
3-1B). 
66 Patrones de distribución y estructura genética de Cedrela odorata y Albizia saman 
para la conservación y restauración ecológica del bosque seco tropical en Colombia 
 
Figura 3-1: Valores de ΔK calculados para diferentes valores de K (1-8) para: A) el total de las 
muestras y B) excluyendo las muestras del Patía.  
. 
Figura 3-2: Proporciones bayesianas de mezcla entre árboles individuales considerando los 
sitios de muestreo y asumiendo la correlación entre frecuencias alélicas para A) K=2 y B) K=3 
para los individuos excluyendo PAT. 
 
El análisis de los resultados de ΔK para los diferentes modelos probados en Structure mostró 
soporte para K=2 para el análisis de todos los individuos, y K=3 para los individuos excluyendo 
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PAT. El análisis de varianza molecular (AMOVA) indicó que 10,64% de la variación genética 
total radica entre poblaciones, mientras que mayor porcentaje (89,36%) de variabilidad 
genética se debe a la variación dentro de las poblaciones. En la misma dirección, los valores de 
Fst entre pares de localidades indican una diferenciación genética baja, un flujo de genes 
limitado y en consecuencia una diferenciación entre grupos de poblaciones restringida 
(Tabla3-3). En la mayoría de los casos, valores Fst entre PAT y las demás localidades 
mostraron valores moderados (>0.1) que indican un mayor nivel de diferenciación genética 
debida a un alto grado de aislamiento y bajos niveles de flujo genético con otras poblaciones. 
 




ITU MAT PAI PIN PRAD TAT ZAM ZAT SENA PAT 
CHI 0             
SFE-COT 0.04425 0            
ITU 0.04985 0.05002 0           
MAT 0.04083 0.03731 0.03355 0          
PAI 0.05249 0.04083 0.04173 0.03011 0         
PIN 0.03660 0.03545 0.03697 0.02588 0.03581 0        
PRAD 0.06635 0.05936 0.04457 0.05126 0.04350 0.04109 0       
TAT 0.06203 0.04224 0.05430 0.04626 0.04245 0.04610 0.06262 0      
ZAM 0.03295 0.02806 0.03855 0.03245 0.03762 0.03472 0.03265 0.03190 0     
ZAT 0.08515 0.06788 0.05668 0.04800 0.05349 0.04638 0.12023 0.08344 0.03579 0    
SENA 0.05291 0.03946 0.05069 0.04026 0.04686 0.03986 0.06199 0.05983 0.03314 0.07696 0   
PAT 0.13816 0.14063 0.13904 0.13177 0.13805 0.13512 0.13198 0.14556 0.13490 0.13273 0.13985 0 
 
El ACP para todos los individuos muestreados permitió corroborar dicha información tras 
presentar un agrupamiento de todos los individuos excepto los de PAT (Figura 3-3A), en éste 
el eje 1 explica únicamente el 8,3% de la variabilidad en la composición alélica, mientras que 
el eje 2 apenas el 3,0%. El análisis de correspondencia (AC) presentó el mismo patrón, en el 
cual el distanciamiento de los individuos del Patía es significativo (Figura 3-3B). El eje 1 del AC 
explica el 45,2% de la variabilidad en la composición alélica de los individuos muestreados, 
mientras que el eje 2 explica el 8%. El análisis de conglomerados (Figura 3-4) fue soporte 
adicional del aislamiento genético de los individuos del Patía con respecto a los especímenes 
del resto del país. El dendrograma para las poblaciones presenta las distancias genéticas entre 
estas, en el cual PAT y COT se alejan significativamente del resto (Figura 3-4A).  
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La distribución espacial del análisis de correspondencia presenta cuatro grupos genéticos 
(Figura 3-6), uno aislado en el norte de la región Caribe (ZAT) -clúster 4-, otro que agrupa las 
demás poblaciones del Caribe (SENA, ZAM) con las del valle del río Cauca –clúster 2-, excepto 
PRAD que se aglomera con CHI en la región norandina del río Magdalena y con TAT al sur del 
valle del río Magdalena –clúster 1-, lo que podría explicarse a través de un proceso de 
dispersión antrópica y/o natural a través del valle del río Magdalena, una importante ruta 
comercial en tiempos precolombinos. Finalmente, los individuos del valle del río Patía (PAT) 
forman un último grupo –clúster 3. De este modo se confirman las proporciones bayesianas de 
mezcla entre árboles individuales, el cual presenta tres grupos genéticos que se aíslan de PAT 
(Figura 3-2). 
 
Figura 3-3: A) Análisis de Componentes Principales (ACP) y B) Análisis de Correspondencia 
(AC) para los individuos de Albizia saman 
 
El análisis de conglomerados (Figura 3-4) fue soporte adicional del aislamiento genético de los 
individuos del Patía con respecto a los especímenes del resto del país. El dendrograma para las 
poblaciones presenta las distancias genéticas entre estas, en el cual principalmente PAT y 
también ZAT se alejan significativamente del resto de las poblaciones. Las distancias genéticas 
entre el resto de los individuos son muy cortas, lo que indica que no existe una alta variabilidad 
genética ni estructuración de las población por origen geográfico - excepto en PAT - indicando 
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una mezcla genética entre las diferente localidades. Sin embargo se puede observar una leve 
diferenciación entre TAT, PRAD y CHI y otro cluster compuesto por el resto de las poblaciones. 
 














3.3.2. Distribución de la diversidad genética 
 
La riqueza alélica (allelic richness), el coeficiente de endogamia (inbreeding coefficient), la 
heterocigocidad esperada (expected heterozygosity) y observada (observed heterozygosity) y el 
índice de diversidad de Shannon (Shannon diversity) fueron los índices de diversidad genética 
estimados para A. saman. La Figura 3-5 presenta la distribución espacial de dichos estimativos, 
donde además se muestra la idoneidad de nicho actual y la distribución histórica de A. saman 
en el BST colombiano. El sesgo muestral, dado por la influencia del número de individuos por 
población, fue corregido al elegir el promedio de 1000 combinaciones posibles de tres árboles 
seleccionados al azar por población. Las Figuras 3-5A (sin corrección del sesgo muestral) y 3-
5B (sesgo muestral corregido) reflejan la influencia del número de muestras sobre la 
diversidad genética en cada población donde a mayor número de individuos mayor 
variabilidad genética, lo que justifica la corrección inicial del sesgo muestral para una 
estimación aproximada de los índices de diversidad. 
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Las poblaciones más diversas son SFE (Santafé de Antioquia, Antioquia) y MAT (Mateguadua, 
Valle del Cauca), éstas fueron identificadas con base en la riqueza alélica (Figura 3-5B), el 
índice de diversidad de Shannon (Figura 3-5C) y la heterocigocidad esperada (Figura 3-5D). 
Niveles intermedios de diversidad genética se encontraron en la zona de amortiguamiento del 
parque Tayrona (ZAT) y en el SENA en Magdalena, Zambrano (ZAM) en Bolívar, La Pintada 
(PIN) en Antioquia, Pradera (PRAD) y La Paila (PAI) en el Valle del Cauca, Chicamocha (CHI) 
en Santander y Tatacoa (TAT) en el Huila, agrupando la mayor proporción de las poblaciones. 
La menor diversidad genética fue registrada en Ituango (ITU), Antioquia y Patía (PAT), Cauca. 
Altos valores de herocigocidad esperada (He) fueron observados en ZAM, SFE y MAT (~0.75), 
tres poblaciones que aunque distantes, se distribuyen en el valle interantido del río Cauca 
(Figura 3-5D). Las poblaciones al norte de la región Caribe presentaron valores intermedios 
(ZAT y SENA), junto con CHI, PIN y PRAD, que se distribuyen en el valle interandino entre la 
cordillera Occidental y la cordillera Central, y  TAT en el Huila. ITU, PAI y PAT presentaron las 
menores probabilidades de He (~0.55 alelos por locus en promedio). Sin embargo, la 
proporción de heterocigocidad observada (Ho) fue mayor en CHI y PAT (~0.90), poblaciones 
separadas entre sí y distantes de las demás localidades (Figura 3-5E), seguida de SFE y PIN en 
Antioquia con valores de Ho realtivamente altos y ZAM, ITU, PAI, MAT, PRAD Y TAT, con 
valores intermedios de Ho. Las poblaciones del norte de la Bioregión Caribe (ZAT y SENA) 
presentaron altas proporciones de homocigosidad, con valores cercanos a ~0.58. Los niveles 
de homocigosidad fueron medidos a través del coeficiente de endogamia (FIS) el cual osciló 
entre -0.47 y 0.19 alelos por locus en promedio (Figura 3-5F). Altos valores para el coeficiente 
de endogamia fueron observados en poblaciones al norte del Caribe (ZAT y SENA) las cuales 
poseen bajos niveles de heterocigosidad. Valores moderadamente altos se registraron para 
ZAM, ITU y PAI, valores intermedios se presentan en las poblaciones a lo largo del Valle del Río 
Cauca desde el departamento de Antioquia (ITU, SFE, PIN) hasta el Valle del Cauca (PAI, MAT, 
PRAD) al igual que TAT en el Huila. Las poblaciones con menor índice de fijación de alelos son 
PAT en el Cauca y CHI en Santander.  
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Figura 3-5: Distribución espacial de la diversidad genética de Albizia saman estimada a partir 
de índices de diversidad sobre las capas de idoneidad de nicho actual y de distribución 
histórica del BST colombiano. A) riqueza alélica sin corrección del sesgo muestral; B) riqueza 
alélica con corrección inicial del sesgo muestral; C) índice de diversidad de Shannon; D) 
heterocigocidad esperada; E) heterocigocidad observada; F) coeficiente de endogamia; C, D, E, 
Y F) con corrección inicial del sesgo muestral. 
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Figura 3-6: Representación espacial de los grupos genéticos formados por los individuos de 
Albizia saman muestreados en Colombia con base en el análisis de conglomerados  
 
3.3.3. Idoneidad de nicho  
 
Los modelos de distribución de idoneidad de nicho para A. saman bajo escenarios de cambio 
climático pasado se presentan en la Figura 3-7. Durante la Última Máxima Glaciación (LGM, 
Last Glacial Maximum) la distribución del BST en Colombia abarcaba mayor proporción del 
territorio, principalmente al norte y oriente del país, uniendo la región Caribe con la región 
norandina y con conexiones a los Llanos Orientales, además parches fragmentados unieron y 
sirvieron como corredor de BST a lo largo del valle interandino del río Magdalena (Figura 3-
7A). Con el cambio de las condiciones climáticas y el aumento de temperatura durante el 
Holoceno medio (Figura 3-7B), la idoneidad de nicho proyecta una reducción en el área de 
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distribución del BST y la aparición de nuevas zonas que actuaron como posibles refugios de 
diversidad para A. saman, observándose una disminución en la conectividad del bioma y por 
ende un aislamiento generalizado de las poblaciones. Los patrones de distribución actual del 
área idónea para A. saman pudieron haber tenido su origen durante la LGM, dada la 
superposición de las áreas idóneas bajo condiciones climáticas actuales (Figura 3-5) y de la 
LMG (Figura 3-7A).  
 
Los patrones de distribución bajo condiciones climáticas del LGM sugieren la posible 
existencia de un área más generalizada, que conectaba las poblaciones del Caribe y las del valle 
del río Cauca, con influencia en la población norandina (CHI) y TAT (Huila), en el valle del 
Magdalena, las cuales se distancian del Patía. Este patrón se evidencia también en los alelos 
localmente comunes (ALC), que presentaron los más altos niveles (alelos en menos del 25% 
de todas las celdas con una frecuencia mayor a 5% por celda) para las poblaciones al norte del 
Caribe (ZAT y SENA) y variaron paulatinamente a través del valle del río Cauca, hasta Pradera 
(PRAD), población con el más bajo nivel (0.42 alelos por locus en promedio). Otra población 
que obtuvo los más altos niveles de ALC (3.26 alelos por locus en promedio) fue PAT en el valle 
de ríos Patía, la cual se considera una población genéticamente aislada (Figuras 3-2 a 3-4), con 
condiciones geográficas y climáticas particulares. 
 
Los patrones de distribución bajo escenarios de cambio climático futuro para el período 2050 
(2040-2069) (Figura 3-8) indican que aún en el peor de los escenarios (Figura 3-8B), los 
efectos del incremento de la temperatura sobre las poblaciones de A. saman no afectarán de 
manera significativa las áreas idóneas para su distribución. En el mejor de sus escenarios 
(Figura 3-8A), el cambio climático futuro proyecta una ampliación en el área que podría llegar 
a ser idónea para el establecimiento de la especie, generándose una importante conexión entre 
remanentes. En ambos escenarios, las poblaciones identificadas con alta diversidad genética 
mantienen su condición. Estas proyecciones de idoneidad de nicho futuro y el mantenimiento 
de la diversidad genética favorecen la generación y ejecución de estrategias de conservación 
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Figura 3-7: Modelos de distribución de idoneidad de nicho para Albizia saman durante A) la 
Última Máxima Glaciación (LGM, ~21,000AP) y B) el Holoceno medio (~6,000AP) en 









Figura 3-8: Idoneidad de nicho futuro (2050) para Albizia saman donde se muestran las áreas 
adecuadas para al menos A) uno y B) 15 de 31 modelos climáticos proyectados a futuro, en 


















La diversidad genética de A. saman en poblaciones de BST colombiano reside a nivel 
intrapoblacional ya que, a pesar del origen geográfico distante, 12 de las 13 poblaciones 
muestreadas se encuentran estrechamente relacionadas. Los altos niveles de diversidad 
genética en las poblaciones SFE y MAT (Figura 3-5B, C y D) en el valle del río Cauca se explicaría 
a través de la distribución espacial del análisis de conglomerados como una mezcla genética 
entre las poblaciones del Caribe, las del intermedio del valle del río Cauca en Antioquía y las 
del sur en el Valle del Cauca (Figura 3-6, clúster 2). Resultados similares fueron encontrados 
por Casante et al. (2002) en Costa Rica, en donde las matrices geográficas presentaron altos 
niveles de polinización cruzada y de paternidad múltiple dentro de los árboles de samán. 
Resultados comparables también con los obtenidos para Aspidosperma polyneuron, especie 
forestal de bosques atlánticos en la región Norte del Paraná (Brasil), donde la mayor 
diversidad genética fue encontrada dentro de la población en individuos adultos con un 
coeficiente de correlación no significativo con el tamaño de las zonas (Torezan et al., 2005). 
 
La baja diversidad y las cortas distancias genéticas entre poblaciones pueden explicarse por el 
tipo de cruzamiento de A. saman, una especie auto-incompatible con síndrome de 
geitonogamia cuando está aislada de otros posibles donadores (Bawa, 1974; Cascante et al., 
2002). Sin embargo, las grandes distancias (>500 m) no actúan como una barrera en el flujo 
de polen de A. saman, que es aparentemente polinizada por polillas de la familia Sphingidae 
con capacidad de visitar varios árboles en largas distancias durante una solo noche (Cascante 
et al., 2002; Haber & Frankie, 1989). Otro factor que explicaría la falta de estructuración 
genética asociada al origen geográfico se relaciona con proceso de dispersión y explotación 
antrópica de árboles de A. saman para usos en sistemas silvopastoriles, como fuente de sombra 
y alimento del ganado, el cual se considera dispersor de semilla (Allen & Allen, 1981; Durr, 
2001). 
 
El síndrome de polinización y el sistema de dispersión de semillas a largas distancias -al ser 
una especie ortodoxa- serían la causa que explica las cortas distancias genéticas entre 
poblaciones y el no agrupamiento de estas por su origen geográficos de acuerdo a las 
localidades de muestreo. Los individuos del Patía fueron los únicos que se agruparon en una 
sola ramificación, con distancias intrapoblacionales marcadas, lo que sugiere un origen común 
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a partir de semilla local. La composición de BST en el Valle del río Patía demuestra su existencia 
desde principios del Holoceno y su prevalencia hasta hoy (González-Carranza et al., 2008; 
Vélez et al., 2005). La reconstrucción ambiental y climática de esta región demuestra que los 
cambios en la precipitación (disponibilidad de agua) y en la posición media de la Zona de 
Convergencia Intertropical, afectan la abundancia del ecosistema y la distribución y 
adaptabilidad de las especies (González-Carranza et al., 2008). Condiciones ambientales 
particulares que se evidencian en los valores Fst para los individuos del Patía con relación a 
los demás, en donde el grado de aislamiento genético indica una diferenciación de la población 
PAT con respecto a las poblaciones del resto del país. 
 
La disminución en los niveles de riqueza alélica en poblaciones del norte de la región Caribe 
(ZAT y SENA) y norte del valle del río Cauca (ZAM e ITU) aparecerían como consecuencia de 
los procesos de fragmentación de BST. Del mismo modo, Vranckx et al. (2012) al estudiar el 
impacto de la fragmentación sobre la diversidad genética en especies leñosas, encontraron que 
dicho proceso es causa directa de la disminución de la riqueza alélica. Por su parte, Lowe, et.al. 
(2005) señala que los cambios genéticos asociados a la fragmentación se evidencia en los altos 
coeficientes de endogamia, la reducción del flujo de genes y el aislamiento crítico. Altos 
coeficientes de endogamia limitan los procesos de conservación in situ y la utilización de las 
poblaciones como fuente de germoplasma en futuros esquemas de restauración. Sin embargo, 
Casante et al. (2002) indicaron que la fragmentación del BST no tuvo efecto aparente sobre la 
heterocigosidad esperada, la frecuencia alélica ni la producción de frutos en poblaciones 
aisladas de A. saman -dado su síndrome de polinización- pero si en la cantidad y calidad de la 
progenie producida, en la cual la tasa de autofecundación y el coeficiente de endogamia fue 
mayor, lo que puede tener un efecto negativo en la regeneración natural. El vigor de la progenie 
en árboles aislados puede verse influenciado por las condiciones ambientales de las áreas 
disturbadas donde generalmente se encuentran, y no por factores genéticos (Stephenson 
1992). 
 
Los ecosistemas forestales requieren de procesos de restauración que les permita afrontar 
condiciones de cambio climático, pérdida de biodiversidad y desertificación a través de la 
variación genética, su historia natural y la consecuente interacción con el entorno (Thomas et 
al., 2014). En este sentido, las proyecciones de cambio climático muestran la capacidad de las 
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poblaciones de mantenerse en áreas idóneas a pesar de las variaciones ambientales, además 
de conservar los niveles de diversidad genética. Según Prado & Gibbs (1993) la distribución 
generalizada de algunas especies forestales en remanentes aislados de BST estacional se debe 
a que durante el período más frío y seco del Pleistoceno el bosque seco presentó una 
distribución amplia y generalizada con conexiones entre los núcleos de distribución. Esta 
hipótesis conocida como “Arco Pleistocénico” es apoyada por Pennington et al. (2000) y 
soporta nuestros resultados, en los cuales la distribución del bosque seco durante la LMG es 
generalizada y ampliamente conectada (Figura 3-7A). 
 
La sobreposición de los modelos de idoneidad de nicho actual y pasado sugieren que las 
formaciones actuales de remanente de BST donde se distribuye A. saman tuvieron su origen 
en el período de la LGM. Además, los altos valores de ALC indican un aislamiento prolongado 
y las posibles adaptaciones de las poblaciones ZAT, SENA y PAT a las condiciones locales. La 
combinación de modelos de distribución con datos genéticos permite la caracterización de los 
niveles de diversidad genética intra e interpoblacional en relación con su origen geográfico 
(Azpilicueta et al., 2013; Thomas et al., 2014). Torezan et al. (2005) y Azpilicueta et al. (2013) 
encontraron que los patrones de distribución de la diversidad genética de Aspidosperma 
polyneuron y Nothofagus, respectivamente, facilitan la elección de fuentes de germoplasma 
para transferencia en procesos de restauración y el establecimiento de reservas protegidas. 
Con base en la heterocigosidad observada y el coeficiente de endogamia en este estudio se 
identificó la prioridad de conservar las poblaciones CHI, PAT y SFE, tres zonas aisladas que 
guardan un amplio acervo genético útil en los procesos de restauración. Además, las 
poblaciones ZAT y SENA fueron identificadas como aquellas con mayor prioridad de 
restauración debido a los altos niveles de endogamia que presentan. Además, el intercambio 
de germoplasma en el proceso de restauración debe hacerse entre los grupos genéticos 
identificados en el análisis espacial de correspondencia (Figura 3-6) como zonas de 
transferencia de semillas, ya que, a pesar no existir una fuerte diferenciación genética entre 
poblaciones este enfoque preventivo favorecería la conservación del acervo genético de cada 
grupo y los alelos localmente comunes en las poblaciones (Figura 3-7). 
 
La Iniciativa 20x20 es un esfuerzo que busca cambiar la dinámica de la degradación de la tierra 
en América Latina y el Caribe a través de los procesos de restauración de 20 millones de 
hectáreas de tierra para el año 2020. Esta iniciativa presenta a la agroforestería como parte de 
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los objetivos para cumplir con la tentativa de reforestación en América 
(http://www.wri.org/our-work/project/initiative-20x20). En este sentido, la restauración de 
tierras favorece la recuperación de bosques degradados y la recuperación de poblaciones 
remanentes de A. saman a través de su incorporación sostenible en sistemas silvopastoriles y 
su regeneración natural. Dichos procesos de restauración se ven favorecidos por los modelos 
de idoneidad de nicho futuro (Figura 3-8), en los cuales el cambio en las condiciones climáticas 
no afectará de manera significativa las áreas de distribución garantizando una restauración 
efectiva en el tiempo. Adicionalmente, la viabilidad de la conservación debe garantizarse en el 
interior de cada población a partir de un flujo de genes adecuado que facilite la conservación 
de la mayor proporción de diversidad genética (Torezan et al., 2005). Para garantizar el éxito 
del material de propagación de A. saman durante los procesos de restauración deben seguirse 
algunas consideraciones genéticas con respecto a la recolección y propagación de 
germoplasma con amplia base genética, a los sitios de procedencia (interacción genotipo-
ambiente) y a las prioridades de los sitios de restauración (Thomas et al., 2014). En este 
sentido, los resultados de la presente investigación favorecen el manejo y conservación de la 
diversidad genética forestal de especies nativas y el funcionamiento de los ecosistemas 


















4. Conclusiones y recomendaciones 
4.1. Conclusiones 
 
Colombia cuneta con remanentes de bosque seco que albergan recursos genéticos forestales 
con niveles de diversidad que favorecen su utilización en procesos de conservación in situ, 
transferencia de semilla y restauración ecológica.  
 
Para Cedrela odorata se identificaron CHI y COL como poblaciones con prioridad de 
conservación in situ por sus altos niveles de diversidad, pero que a su vez requieren de 
estrategias de manejo para mantener dicha diversidad, pues se consideran poblaciones 
aisladas, vulnerables a los efectos de la fragmentación. TOL y PIN constituyeron un grupo 
genético con prioridad de restauración, dados los altos niveles de homocigosis. 
 
En Albizia saman las poblaciones con prioridad de conservación in situ son MAT y SFE, dados 
sus altos niveles de diversidad, mientras que las poblaciones al norte de la región Caribe (ZAT 
y SENA) presenta alta prioridad de restauración, pues los niveles de homocigosis dentro de 
sus individuos son altos. La transferencia de germoplasma entre las poblaciones de cada grupo 
genético es viable como medida preventiva en los proceso de restauración. 
 
Para ambas especies se encontró que los individuos del Chicamocha (CHI) contienen niveles 
altos de diversidad genética. Esto sugiere una urgente necesidad en los esfuerzos de 
conservación in situ del bioma y el acervo genético forestal en una región de condiciones 
extremas. 
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Los eventos de fragmentación no afectan significativamente el flujo de genes ni en C. odorata 
ni en A. saman ya que ambas especies poseen un sistema de polinización cruzada que alcanza 
largas distancias, y a su vez se han visto influenciadas por los procesos de dispersión antrópica.  
 
Las proyecciones de idoneidad de nicho bajo las condiciones climáticas de la LGM para ambas 
especies fueron soporte para la hipótesis del “Arco Pleistocénico”. Además, este período 
postula como la época en la cual posiblemente se dio origen a las formaciones actuales de 
remanentes de BST donde se distribuyen las especies. 
 
Las proyecciones de idoneidad de hábitat bajo condiciones climáticas futuras (2050) aún en el 
peor de los escenarios presenta el mantenimiento de las áreas idóneas de distribución de 
ambas especies. Estas proyecciones alientas la generación de estrategias de manejo y gestión 
de las especie forestales en el BST pues se perfila que las condiciones futuras no afectarán 
significativamente el distribución del bioma ni de los RGF de C. odorata y A. saman.  
 
La metodología utilizada permite identificar áreas prioritarias de conservación y restauración 
con base en la distribución de la diversidad genética de RGF, por lo que puede ser replicada en 
otras especies vulnerables. 
4.2. Recomendaciones 
 
Para la transferencia de semilla entre poblaciones de C. odorata se recomienda la realización 
de los ensayos de procedencia que garanticen la adaptación a las condiciones de la localidad a 
la cual se pretende introducir el germoplasma.  
 
Los resultados de la presente investigación deben tenerse en cuenta al momento de 
establecerse los planes de manejo y gestión de los RGF de C. odorata y A. saman con fines de 
utilización comercial, reforestación, restauración ecológica y/o conservación in sito u on farm. 






A. Anexo 1: Protocolos de extracción 
de ADN para especies forestales 
1. A. El protocolo de extracción de ADN de Cedrela odorata se desarrolló con base en el método 
CTAB (Doyle & Doyle, 1990) modificado según Alzate-Marin et al., (2009), Novaes et al. (2009) 
Novaes et al. (2009) y Verbylaite et al. (2010), de la siguiente manera: 
 
1. Tomar entre 80 y 100 mg de tejido foliar seco de C. odorata, colocarlo en un tubo 
Eppendorf de 2 ml y molerlo finamente en el Tissue Lyser II. 
2. Adicionar a cada muestra 1 ml de buffer de extracción CTAB [CTAB 2%; NaCl 1,4M; 
Tris-HCl 100Mm – pH 8; EDTA 20Mm – pH 8; PVP 2%], 2% de β-mercaptoetanol, 7 l 
de Proteinasa K [1mg/ml] y 140 l de SDS al 10%. 
3. Mezclar muy bien las muestras con el buffer e incubar en baño maría a 60°C durante 
45 min, (agitar cada 15 minutos) 
4. Posteriormente adicionar 600 l de cloroformo isoamil alcohol (CIA), homogenizar 
(mezclar 5 a 10 veces) la muestra y se centrifuga 15 minutos a 13 mil rpm. 
5. Transferir 600 l de sobrenadante a un tubo Eppendorf de 2 ml nuevo, y adicionar a 
cada muestra 140 l de CTAB 10%, 280 l de NaCl 5M y 600 de CIA. 
6. Mezclar por inversión y centrifugar 15 minutos a 13 mil rpm.  
7. Tranferir 600 l del sobrenadante a un tubo Eppendorf de 1.5 ml nuevo, adicionar 1 
volumen (600 l) de isopropanol frío. Mezclar por inversión e incubar a -20°C por 2 
horas o durante toda la noche 
8. Centrifugar las muestras durante 20 minutos a 13 mil rpm, descartar el sobrenadante 
y lavar el pellet (botón celular) con 200l de etanol frío 1 a 3 veces centrifugando 5 
minutos a 13 mil rpm.  
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9. Secar el pellet a 37°C por 15 minutos o a 4C toda la noche. Disolverlo en 80-100 l de 
buffer TE [10mM Tris-HCl – pH 8; 1 mM EDTA – pH 8] con RNAsa a10 mg/ml e incubar 
a 37°C durante 30 min. 
10. Almacenar el ADN a -20°C. 
 
1.B. El protocolo de extracción de ADN de Albizia saman se desarrolló con base en el método 
CTAB (Doyle & Doyle, 1990) modificado según Alzate-Marin et al., (2009), Novaes et al. (2009) 
Novaes et al. (2009) y Colpaert et al. (2005), de la siguiente manera: 
 
1. Tomar entre 80 y 90 mg de tejido foliar seco de A. saman, colocarlo en un tubo 
Eppendorf de 2 ml y molerlo finamente en el Tissue Lyser II. 
2. Adicionar a cada muestra 1 ml de buffer de extracción CTAB [CTAB 2%; NaCl 1,4M; 
Tris-HCl 100Mm – pH 8; EDTA 20Mm – pH 8; PVP 2%], 2% de β-mercaptoetanol, 7 l 
de Proteinasa K [1mg/ml] y 140 l de SDS al 10%. 
3. Homogenizar muy bien las muestras e incubar en baño maría a 60°C durante 45 min, 
agitando cada 15 minutos. 
4. Adicionar a cada muestra 140 l de CTAB 10%, 280 l de NaCl 5M y 500 l de CIA, 
homogenizar las muestras y se centrifugar 15 min a 13 mil rpm. 
5. Transferir 600 l de sobrenadante a un tubo Eppendorf de 1.5 ml nuevo, adicionar 1 
volumen (600 l) de isopropanol frío. Mezclar por inversión e incubar a -20°C por 2 
horas o durante toda la noche. 
6. Centrifugar las muestras durante 20 minutos a 13 mil rpm, descartar el sobrenadante 
y lavar el pellet con 200 l de etanol frío 1 a 3 veces centrifugando 5 min a 13 mil rpm.  
7. Secar el pellet a 37°C por 15 minutos o a 4C toda la noche. Disolverlo en 80-100 l de 
buffer TE [10mM Tris-HCl – pH 8; 1 mM EDTA – pH 8] con RNAsa a10 mg/ml e incubar 
a 37°C durante 30 min. 







B. Anexo 2: Protocolo para la 
medición de picos detectados por 
fluorescencia en marcadores SSR en 
Gene Mapper v. 4.0  
 





Generic         Ok 
 
Add sample to project  
 
 
Files : “Bioversity Data”    “Samán” 
             Plate 1, … 
 
 
Plate 1                         
 
 
[Se despliegan todas las muestras] 
 
[En el panel]:   
 
 
    *[Seleccionar toda la columna]: Ctrl+D 
 
                  
 
 
         *[Seleccionar toda la columna]: Ctrl+D 
 
 Revisión de la “Size Quality” (SQ) 
 
  
 Save Project: “Placa Samán 1”   
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 SQ: aparecen muestras en rojo (baja calidad), amarillo (Chequear) y 
verde                      (aprueba) 
        
 
**Si hay muestras en rojo: 
   Ubicarse en el nombre de la muestra en la columna Sample File y dar click en el icono (editor 
del colorante) 
   Se abre una ventana: click en Override SQ  Ok 
    
   Los datos se ponen en verde y se vuelven a correr    
   ¿Pasan?   
 
 
Panel Manager  
         
 
                  
     
        Kit name: “Sam-p1”                                  Ok 
Apply 




“Sam-p1”      New Panel 
Name:    Panel Sam-1 3SSR  Apply 
 
                           Panel Sam-1 
 New marker                             
 
Se ingresa el nombre de los primers y el cololor del M13 fluorescente 
                En Max Size: “499” (tamaño máximo del primer) Apply 
 
 “Sam –p1” 
        ”Panel Sam-1”   (adicionar otro marcador)  Apply New Marker  Ok 




        ”Panel Sam-1” 
     “SP1” 
     “SP4” 
     “SP8” 
Para definir los alelos (bin set): 
  
 “Sam-p1”   
    New Bin Set 
     
 Bin-Sam-1   Ok    
            
           Apply ; Ok 
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Para elegir el panel creado: 
 
En la pestaña   columna elegir el panel creado: “Panel-Sam-1” 
   *[Seleccionar toda la columna]: 
Ctrl+D 
 
Para escoger el bin set:  
 





                                                          
 Seleccionar  
                            
“Bin-Sam-1”  




En la matriz   Click en  
 
  
Panel Manager  
  
 “Sam-p1” 
        ”Panel Sam-1” 
          “SP1” 
            “SP4” 
           “SP8” 
 “Placa saman 1”  Add to List                     
                          Add 
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Para marcar los picos de acuerdo a su tamaño se pueden visualizar todas las muestras con un primer o 
cada muestra con los tres primers 
 
Click en un primer y luego en cada muestra 
     Al ubicarse en la muestra se iluminan los colores de cada marcador 
 




     
Seleccionar el color correspondiente al marcador 
 
 
En la ventana con el icono en el eje x se selecciona el rango del tamaño del 
primer 
 







Si el pico es bajo se amplía el eje y 
 
Una vez identificado el pico de lectura se asigna el bin, correspondiente al tamaño en pb, para cada locus. 
 
Para crear un nuevo bin  Click derecho sobre el pico 
      New bin: seleccionar área del pico   (tamaño):  
Name: SP4-
415  Ok 
 
Después de ubicar los bin en todos los individuos con todos los marcadores:  Apply ; Ok 
 
Para guardar los bins: nos ubicamos en la matriz de datos y damos click en 
 
Para ordenar la matriz se resalta toda la tabla en la pestaña  
 
Luego en la pestaña  
   
 Edit 
            Sort: Dye 
                          Marker     





Revisar y editar la ubicación 
de los bin en cada muestra 
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